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РЕЗЮМЕ

Птицы играют ключевую роль в функционировании большинства крупных экосистем планеты и явля-
ются важными объектами биомониторинга. Традиционные методы их изучения нередко имеют огра-
ничения, особенно при исследовании редких, скрытных, мигрирующих видов или видов, обитающих 
в труднодоступных местах. Сложности с организацией полевых наблюдений, плохие погодные условия 
и разница в квалификации специалистов могут существенно искажать получаемые данные или даже 
делать их анализ невозможным. ДНК окружающей среды (экологическая ДНК, эДНК, environmental 
DNA, eDNA) – это неинвазивный и высокопроизводительный инструмент оценки биоразнообразия, 
который постепенно входит в практику экологических исследований по всему миру. Наиболее впе-
чатляющие результаты его применения связаны с изучением ихтиофауны, однако в последние не-
сколько лет анализ эДНК также стал использоваться в орнитологии. Тем не менее, целенаправленные 
исследования птиц с применением эДНК проводятся сравнительно редко, что связано с отсутстви-
ем достаточной апробации методик. Актуальные данные (по состоянию на начало 2025 г.) позволяют 
утверждать, что эДНК может стать ценным инструментом для изучения биоразнообразия и экологии 
птиц. Методы, основанные на анализе эДНК, уже доказали свою эффективность в обнаружении водо-
плавающих и околоводных птиц, а также видов, не связанных с водной средой, например птиц-опыли-
телей. В данной статье представлен обзор применения метода эДНК для детекции птиц в различных 
экосистемах – от тропических лесов до полярных широт, включая как водные, так и наземные среды. 
Рассматриваются основные направления использования метода, такие как идентификация отдельных 
видов и оценка разнообразия авифауны. Особое внимание уделяется меташтрихкодированию эДНК 
как наиболее перспективному подходу, способному значительно повысить производительность биомо-
ниторинговых исследований птиц.

Ключевые слова: биоразнообразие, ДНК окружающей среды, ДНК-штрихкоды, меташтрихкодирова-
ние, Aves, eDNA
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ABSTRACT

Birds play a crucial role in ecosystems and are among the key targets for biomonitoring. However, traditional 
methods face limitations, particularly when monitoring small, secretive, migratory species or those in hard-to-
reach places. Challenges related to managing field observations, adverse weather conditions, and variations in 
observer expertise can distort data or even render analysis impossible. Environmental DNA (eDNA) is a non-
invasive, cost-effective, and high-throughput tool for biodiversity assessment that has been gaining popularity in 
bird monitoring. While its most notable successes are in ichthyofaunal studies, eDNA analysis has recently gained 
traction in ornithology. However, targeted eDNA studies on birds remain relatively rare due to insufficient metho
dological testing. As of early 2025, available data suggest that eDNA has significant potential for studying bird 
biodiversity and ecology. eDNA-based methods have proven effective in detecting a wide range of avian species, 
including waterfowl, near-water birds, and even species not directly associated with aquatic environments, such as 
pollinators. This article provides an overview of eDNA applications for bird detection across various ecosystems, 
from tropical forests to polar regions. It examines eDNA use in both aquatic and terrestrial environments, with 
a focus on species detection and biodiversity assessment. Particular attention is given to eDNA metabarcoding as 
the most promising approach for enhancing the efficiency of bird biomonitoring studies.
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ВВЕДЕНИЕ

Птицы (класс Aves) – один из самых крупных 
таксонов вторичноротых, включающий более 
40  отрядов (http://www.worldbirdnames.org/ioc-
lists/classification/). Благодаря своей экологи-
ческой пластичности, а также высоким темпам 
видообразования и расселения, птицы игра-
ют ключевую роль в  функционировании боль-
шинства крупных экосистем планеты. Они яв-
ляются основными регуляторами численности 
других животных, переносчиками различных 
компонентов биома от зеленых водорослей и се-
мян до рыб и амфибий, а также опылителями 
цветковых растений. Птицы занимают высшие 
уровни многих трофических цепей, что дела-
ет их чрезвычайно чувствительными к изме-
нениям в окружающей среде (Steele et al. 1984; 
Koskimies 1989; Gregory et al. 2005). Колебания 
численности популяций и видового состава 
авифауны рассматривается как важный инди-
катор благополучия среды или резких клима-
тических сдвигов (Fraixedas et al. 2020). Уже бо-
лее 100 лет изучение динамики сообществ птиц 
является одним из основных инструментов 
мониторинга состояния экосистем, а  в  послед-
ние годы  – важным компонентом промышлен-
ного экологического мониторинга (Furness and 

Greenwood 1993; Мокиевский и др. [Mokievsky et 
al.] 2020). 

Традиционно в орнитологических исследо-
ваниях используются визуальные наблюдения, 
акустические записи, а также сбор и анализ по-
гадок. Применение технических средств, таких 
как устройства для аэрофотосъемки, позволя-
ет обследовать обширные территории при из-
учении крупных птиц (Chabot and Francis 2016; 
Yang et al. 2024). Методы кольцевания и мечения 
предоставляют ценную информацию о мигра-
циях, поведении и продолжительности жизни. 
Гнездовой мониторинг используется для изу-
чения популяционной структуры и успеха раз-
множения. Однако классические методы часто 
оказываются чрезмерно трудоемкими, требу-
ют значительных временных затрат и участия 
квалифицированных специалистов (Табл.  1). 
Даже с учетом бурного развития любительской 
орнитологии (бердвотчинга) в последние деся-
тилетия охват мониторинговыми исследовани-
ями труднодоступных территорий, таких как 
полярные и приполярные районы, остается не-
значительным. Выраженная суточная и сезон-
ная активность птиц может привести к суще-
ственному недоучету видового разнообразия, 
особенно в случае редких или скрытных видов. 
Кроме того, на качество собираемых данных 
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Таблица 1. Мониторинг птиц: ключевые этапы. Значения стоимости каждого этапа ($) и временных затрат () выражают 
предположительные минимальные затраты (по субъективной авторской оценке) и могут варьировать. Адаптировано из: 
Hird 2017.

Table 1. Key stages of bird monitoring. The cost ($) and time () values represent estimated minimum expenses based on the author's 
subjective assessment and may vary. Adapted from Hird 2017.

Традиционные методы
Traditional methods

эДНК
eDNA

Полевые  
исследования
Field studies

Трудоемкий сбор информации (визуальные, 
акустические, прямые и непрямые наблюдения)
Время: 
Стоимость $$$
Оборудование для наблюдения, регистрации, 
квалифицированный персонал 
Labor-intensive data collection (visual, acoustic, 
direct and indirect observations)
Time: 
Cost: $$$
Surveillance equipment, data recording tools, 
qualified personnel

Сбор образцов с минимальными затратами усилий 
(почва, вода, воздух, экскременты) 
Время: 
Стоимость $
Простые методы сбора с помощью почвенных буров, 
совков, емкостей для воды, сбор может быть выпол-
нен неквалифицированным персоналом
Low-effort sample collection (soil, water, air, excrement)
Time: 
Cost: $
Simple collection methods using soil augers, scoops, 
and water containers, may be performed by unskilled 
personnel

Хранение  
образцов
Storage  
of samples 

Время:  – ∞
Стоимость $$ 
Особые условия для хранения биологического 
материала в сухом или замороженном состо-
янии, компьютерные мощности для хранения 
аудио- или визуальных данных
Time:  – ∞
Cost: $$
Special conditions for storing biological material in 
a dry or frozen state, computational resources for 
storage of audio and visual data

Время: 
Стоимость $
Хранение замороженных образцов субстратов 
Time: 
Cost: $
Storage of frozen samples of substrates

Обработка 
данных  
в лаборатории
Data processing 
in the laboratory

Анализ изображений и звукозаписей для иден-
тификации видов, размыв погадок
Время: 
Стоимость: $$
Квалифицированные орнитологи, возможна 
автоматизация с помощью программ машинного 
обучения
Analysis of images and acoustic recordings for species 
identification, dissolution of excrement
Time: 
Cost: $$
Qualified ornithologists, automation possible with 
machine learning programs

Концентрирование и выделение эДНК, подготовка 
ДНК-библиотек и секвенирование
Время: 
Стоимость $$$ 
Квалифицированный лабораторный персонал, реак-
тивы, создание стерильных условий работы
Concentration and isolation of eDNA, preparation of DNA 
libraries and sequencing
Time: 
Cost: $$$ 
Trained laboratory personnel and reagents, sterile working 
conditions

Составление  
итогового 
отчета
Preparation of 
the final report

Выявление видового разнообразия в соответ-
ствии с данными наблюдений, идентификация 
близких видов согласно субъективной оценке
Время: 
Стоимость: $
Квалифицированный персонал 
Identification of species diversity based on 
observational data, and identification of related 
species through subjective assessment
Time: 
Cost: $
Qualified personnel

Проведение биоинформатической обработки 
результатов и получение беспристрастных данных 
о видовом разнообразии в соответствии с представ-
ленностью ДНК различных видов птиц в образце
Время: 
Стоимость $$$
Специализированное программное обеспечение, 
квалифицированный персонал
Bioinformatic analysis of sequencing results, obtaining 
unbiased data on species diversity in accordance with 
the representation of DNA of different bird species in the 
sample
Time: 
Cost: $$$
Specialized software, qualified personnel
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сильно влияет регулярность наблюдений, и, 
бесспорно, погодные условия. Схожесть внеш-
него вида и вокализаций у близкородственных 
видов увеличивает вероятность ошибок при их 
идентификации. Следует также отметить ин-
вазивность некоторых традиционных методов. 
Например, вызвать стресс у птиц или нарушить 
их естественное поведение могут кольцевание, 
обследование гнезд или забор крови для выде-
ления ДНК (Le Maho at al. 1992). 

Методология ДНК окружающей среды (эко-
логическая или экосистемная ДНК, эДНК, 
англ. environmental DNA, eDNA) произвела ре-
волюцию в биомониторинге, особенно для де-
текции редких организмов (Jerde et al. 2011; 
Villacorta-Rath et al. 2021; Polanco et al. 2021), 
животных, ведущих скрытный образ жизни 
(Piaggio et al. 2014; Yamamoto et al. 2017; Parsons 
et al. 2018; Fraija-Fernández et al. 2020; Niece and 
McRae 2021), а также при описании общего ви-
дового разнообразия водных экосистем (La-
coursière-Roussel et al. 2016; Macher et al. 2021; 
Lozano Mojica and Caballero 2021; Saenz-Agudelo 
et al. 2022; Suarez-Bregua et al. 2022; McDonald 
et al. 2023; Muff et al. 2023). Как правило, тер-
мин эДНК относится к ДНК, выделенной из 
образцов окружающей среды (почвы, воздуха, 
морской или пресной воды), и в какой-то сте-
пени противопоставляется термину «геномная 
ДНК», который обозначает ДНК, извлеченную 
непосредственно из тканей или клеток организ-
ма (Foote et al. 2012; Miaud et al. 2012; Taberlet et 
al. 2012a; Пинахина и Чекунова [Pinakhina and 
Chekunova] 2020). эДНК представляет собой 
смесь молекул дезоксирибонуклеиновой кисло-
ты разного происхождения (прокариотической, 
ядерной, митохондриальной, пластидной), ко-
торые попадают в окружающую среду из клеток, 
тканей или выделений (покровные ткани, фека-
лии, моча, гаметы, слизь). эДНК можно исполь-
зовать для обнаружения одного или нескольких 
видов с помощью полимеразной цепной реак-
ции (ПЦР) с видоспецифичными праймерами, 
а также для одновременного выявления множе-
ства видов из одной или нескольких таксономи-
ческих групп методом меташтрихкодирования 
(далее  – методы эДНК). Принцип меташтрих-
кодирования состоит в том, что из общей сме-
си молекул в образце эДНК с помощью специ-
ально разработанных праймеров параллельно 

амплифицируются штрихкодовые последова-
тельности, специфичные для генетического ма-
териала множества организмов из определен-
ной таксономической группы (рода, семейства, 
отряда, класса и т.п.) (Hebert et al. 2003, 2004; 
Miya 2022). Затем полученную смесь амплико-
нов секвенируют высокопроизводительными 
методами, а полученный массив нуклеотидных 
последовательностей биоинформатически со-
относят с эталонными генетическими штрих-
кодами вида. В последние годы в практику ис-
следований активно внедряется использование 
РНК окружающей среды (или эРНК), проис-
хождение которой сходно с эДНК. Молекулы 
РНК отличаются более коротким сроком жиз-
ни, и, в связи с этим эРНК рассматривается как 
перспективный инструмент для прижизненной 
идентификации организмов, особенно в водных 
экосистемах (Miyata et al. 2021).

Эффективность использования эДНК как 
источника информации о присутствии инте-
ресующих групп организмов в анализируемой 
среде была неоднократно подтверждена в иссле-
дованиях, направленных на оценку биоразно
образия позвоночных животных. В частности, 
метод меташтрихкодирования оказался успеш-
ным для идентификации большого числа видов 
морских костистых рыб (Thomsen et al. 2012a), 
китообразных (Foote et al. 2012), черепах (Davy 
et al. 2015) и акул (Sigsgaard et al. 2016). В ряде 
случаев было доказано, что эДНК может быть 
довольно чувствительным инструментом, при 
этом уровни чувствительности достигли 95% 
и выше при концентрации целевой ДНК 11 мо-
лекул на литр или более (Furlan et al. 2016; Sigs-
gaard et al. 2016).

На сегодняшний день целенаправленные ис-
следования птиц с использованием эДНК про-
водятся сравнительно редко (Beng and Corlett 
2020; McDonald et al. 2023). Однако имеющиеся 
на начало 2025 года данные (Рис. 1) позволяют 
утверждать, что эДНК может стать одним из 
ценных инструментов для изучения биоразно
образия и экологии птиц (Schütz et al. 2020; Feist 
et al. 2022). В настоящем обзоре рассматривают-
ся особенности использования эДНК в орни-
тологии с акцентом на методологические про-
блемы и ограничения, а  также на уникальные 
возможности, которые этот подход открывает 
для мониторинга авифауны.
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ПРИНЦИПЫ РАБОТЫ С эДНК

При рассмотрении общих принципов изуче-
ния эДНК сразу отметим, что как только моле-
кулы нуклеиновых кислот попадают в окружа-
ющую среду, они начинают фрагментироваться 
под действием физических и химических факто-
ров, а также могут поглощаться микроорганиз-
мами. Замедление этого процесса происходит 
благодаря ассоциации ДНК с органическими и 
неорганическими примесями, что способствует 

ее защите от разрушающих факторов окружаю-
щей среды. На стабильность молекул ДНК вли-
яют как абиотические факторы (температура, 
рН, соленость воды, ультрафиолетовое излуче-
ние, активность нуклеаз, концентрация кисло-
рода), так и биотические факторы, прежде всего 
количество и видовой состав микроорганизмов, 
способных метаболизировать ДНК (Barnes et al. 
2014). В связи с этим, решающее значение для 
успеха экспериментов с эДНК имеют скорость 
пробоотбора и время хранения проб субстрата 

Рис. 1. Географическое распределение исследований по идентификации птиц на основе анализа эДНК, выделенной из 
различных субстратов. Места сбора образцов эДНК обозначены метками, нумерация меток соответствует следующим пуб
ликациям: 1 – David et al. 2021; 2 – Urban et al. 2023; 3 – Day et al. 2019; 4 – Guthrie et al. 2024; 5 – Newton et al. 2024; 6 – Ryan et 
al. 2022; 7 – McDonald et al. 2023; 8 – Roesma et al. 2021; 9 – Kirchgeorg et al. 2024; 10 – Wang et al. 2023; 11 – Sohn and Song 2024; 
12 – Ushio et al. 2018b; 13 – Katayama et al. 2024; 14 – Schütz et al. 2020; 15 – Macher et al. 2021; 16 – Jønsson et al. 2023; 17 – Mariani 
et al. 2021; 18 – Clare et al. 2022; 19 – Lynggaard et al. 2022; 20 – Lynggaard et al. 2024; 21 – Jensen et al. 2023; 22 – Saenz-Agudelo 
et al. 2022; 23 – Ritter et al. 2022; 24 – Monge et al. 2020; 25 – Lozano and Caballero 2021; 26 – Polanco et al. 2021; 27 – Haderlé et 
al. 2024; 28 – Garrett et al. 2023; 29 – Pérez-Fleitas et al. 2023; 30 – Neice and McRae 2021; 31 – Tetzlaf et al. 2024; 32 – Feist et al. 
2022; 33 – Palacios Mejia et al. 2021; 34 – Johnson et al. 2023; 35 – Newton et al. 2023; 36 – Allen et al. 2023; 37 – Walker et al. 2022; 
38 – Honka et al. 2024a; 39 – Honka et al. 2024b.

Fig. 1. Geographical distribution of bird identification studies based on eDNA analysis isolated from different substrates. Sampling 
locations are marked with tags, with tag numbers corresponding to the respective references: 1 – David et al. 2021; 2 – Urban et al. 2023; 
3 – Day et al. 2019; 4 – Guthrie et al. 2024; 5 – Newton et al. 2024; 6 – Ryan et al. 2022; 7 – McDonald et al. 2023; 8 – Roesma et al. 
2021; 9 – Kirchgeorg et al. 2024; 10 – Wang et al. 2023; 11 – Sohn and Song 2024; 12 – Ushio et al. 2018b; 13 – Katayama et al. 2024; 
14 – Schütz et al. 2020; 15 – Macher et al. 2021; 16 – Jønsson et al. 2023; 17 – Mariani et al. 2021; 18 – Clare et al. 2022; 19 – Lynggaard 
et al. 2022; 20 – Lynggaard et al. 2024; 21 – Jensen et al. 2023; 22 – Saenz-Agudelo et al. 2022; 23 – Ritter et al. 2022; 24 – Monge et 
al. 2020; 25 – Lozano and Caballero 2021; 26 – Polanco et al. 2021; 27 – Haderlé et al. 2024; 28 – Garrett et al. 2023; 29 – Pérez-Fleitas 
et al. 2023; 30 – Neice and McRae 2021; 31 – Tetzlaf et al. 2024; 32 – Feist et al. 2022; 33 – Palacios Mejia et al. 2021; 34 – Johnson 
et al. 2023; 35 – Newton et al. 2023; 36 – Allen et al. 2023; 37 – Walker et al. 2022; 38 – Honka et al. 2024a; 39 – Honka et al. 2024b.
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(Табл. 1). Увеличение числа биологических по-
вторностей значительно повышает эффектив-
ность обнаружения видов, особенно небольшого 
размера, вплоть до 68.9% и 77.3% птиц и млеко-
питающих, соответственно (Macher et al. 2021).

За сбором образцов субстрата (почвы, воды, 
воздуха) (Dickie et al. 2018) следует этап про-
боподготовки (Табл.  1), который для твердых 
образцов, таких как почва и фекалии, предус-
матривает процесс гомогенизации. Обычно это 
достигается путем механического дробления 
до однородного состояния либо растворением 
мелкодисперсных образцов, таких как ил или 
экскременты. Жидкие или газообразные суб-
страты фильтруют, что позволяет концентриро-
вать частицы, с которыми связаны нуклеиновые 
кислоты. В отличие от почвы и воды, в воздуш-
ной среде концентрация генетического мате-
риала значительно ниже, его источники рас-
пределены неравномерно, а рассеивание эДНК 
происходит гораздо быстрее (Табл. 2). Для сбо-
ра проб воздуха применяют различные методи-
ки отбора: активный отбор, при котором воздух 
втягивается с помощью вентиляторов в коллек-
тор для фильтрации, и пассивный отбор, когда 
частицы биологического происхождения в ло-
вушку приносит ветер (Banchi et al. 2020).

После процедуры лизиса нуклеиновые кисло-
ты экстрагируют. Полученная эДНК, независи-
мо от того, была ли она извлечена из почвы, воды 
или воздуха, подходит для идентификации орга-
низмов, которые обитали в субстрате или контак-
тировали с ним в недавнее время. По количеству 
выделенной эДНК определенного вида можно 
судить о его относительной численности в эко-
системе, что, в свою очередь, позволяет оценить 
динамику популяций на исследуемом участке 
(Ushio et al. 2018a; Tsuji et al. 2022). На всех этапах 
работы с эДНК необходимо соблюдать строгие 
меры предосторожности для предотвращения 
загрязнения (контаминации) образцов. Иссле-
дователи используют стерильные инструменты 
и реагенты, а также проводят все работы в специ-
ально оборудованных чистых помещениях, где 
минимизирована возможность загрязнения чу-
жеродным генетическим материалом. Для выяв-
ления контаминации в анализ всегда включают 
негативные контрольные пробы.

Образцы эДНК анализируют с помощью ко-
личественной ПЦР (qPCR, цифровая ПЦР или 

ПЦР в реальном времени) с видоспецифичны-
ми праймерами или методом меташтрихкоди-
рования, который многократно повысил раз-
решающую способность анализа эДНК. Этот 
метод позволяет с высокой таксономической 
точностью реконструировать структуру слож-
ных экосистем, таких как эстуарии рек и влаж-
ные тропические леса, по единичным фрагмен-
там молекул ДНК (Sogin et al. 2006; Taberlet et al. 
2012b, 2018; Harper et al. 2018; Mariani et al. 2021; 
Mena et al. 2021; Miya 2022). 

ГЕНЕТИЧЕСКОЕ ШТРИХКОДИРОВАНИЕ 
ДЛЯ ИДЕНТИФИКАЦИИ ВИДОВ ПТИЦ 
С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ эДНК

Благодаря большому числу копий митохонд
риальной ДНК в эукариотических клетках и до-
ступности аннотированных нуклеотидных по-
следовательностей митохондриальных геномов 
разных видов, в качестве генетических штрих-
кодов часто используются короткие фрагменты 
(~60–250  п.о.) таких генов, как 12S и  16S рибо-
сомной РНК (рРНК), гена цитохрома С оксида-
зы I (COI), цитохрома b (Cyt b) или контрольной 
области (D-петля) (Thomsen et al. 2012b; La-
coursière-Roussel et al. 2016; Valsecchi et al. 2020; 
Wang et al. 2023). В некоторых исследованиях 
были апробированы праймеры для амплифика-
ции многокопийных последовательностей ядер-
ной ДНК, в частности для кластера генов рРНК 
(Dysthe et al. 2018; Jo et al. 2022). Отметим, что не-
большой размер последовательностей ДНК, ис-
пользуемых в качестве штрихкодов, позволяет 
анализировать сильно деградировавшую ДНК 
из образцов окружающей среды.

Подобно другим организмам, различные 
виды птиц могут быть одновременно обнару-
жены при проведении меташтрихкодирования 
эДНК с помощью универсальных праймеров, 
комплементарных определенным нуклеотид-
ным последовательностям, консервативным 
среди далеко дивергировавших видов организ-
мов. При анализе образцов эДНК с использова-
нием праймеров MiFish/MiMammal, изначаль-
но разработанных для амплификации гена 12S 
рРНК (длина вставки 171  п.о.) рыб и  млекопи-
тающих, иногда идентифицировали несколько 
видов птиц (Thomsen et al. 2012a, 2012b, 2016; 
Port et al. 2016). Позднее были разработаны 
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праймеры MiBird и BirdT с целью меташтрих-
кодирования эДНК птиц на платформе Illumina 
MiSeq (Ushio et al. 2018b).

Для идентификации конкретных видов 
крайне важно, чтобы целевые последователь-
ности, нарабатываемые в ходе ПЦР, содержали 
достаточное число специфических нуклеотид-
ных замен (англ. single nucleotide variant, SNV). 
В  этом случае праймеры, разработанные для 
представителей таксономической группы, не 
всегда дают удовлетворительные результаты. 

Так, несмотря на то, что праймеры для фраг-
мента гена COI длиной 648 п.о. были апробиро-
ваны для идентификации более 260 видов птиц 
(Hebert et al. 2004), их использование не при-
вело к удовлетворительным результатам при 
идентификации близких видов Pelecaniformes, 
Charadriiformes и Gruiformes (Schütz et al. 2020; 
Neice and McRae 2021). В таких случаях разра-
батывают видоспецифичные праймеры, как, 
например, для выявления по эДНК видов, на-
ходящихся под угрозой исчезновения, вклю-

Таблица 2. Особенности использования эДНК из разных субстратов для целей орнитологии.

Table 2. Features of using eDNA from various substrates in ornithological studies.

Субстрат
Substrate

Сохранность 
ДНК
DNA  

preservation

Концентрация 
эДНК
eDNA  

concentration

Особенности
Features

Применение
Application

Вода
Water

Низкая  
(часы–дни)

Low 
(hours–days)

Средняя
Medium

Перемешивание мешает локализации 
объектов, сильное фоновое загряз-
нение ДНК постоянных обитателей 
водоемов
Water mixing disrupts the localization 
of objects, strong background DNA con-
tamination from permanent inhabitants of 
water bodies

Мониторинг биоразнообразия 
на больших территориях, выяв-
ление редких видов, изучение 
миграции
Monitoring biodiversity across 
large areas, identifying rare spe-
cies, studying migration

Воздух
Air

Очень низкая 
(минуты)
Very low 
(minutes)

Очень низкая
Very low

ДНК распространяется в виде 
аэрозолей, быстро разрушается уль-
трафиолетовым излучением, сезонная 
и временная изменчивость в концен-
трации ДНК
DNA is dispersed in aerosols, rapidly 
degraded by UV radiation, seasonal and 
temporal variability in DNA concentration

Выявление недавнего присут-
ствия, покрытие больших тер-
риторий, мониторинг миграции
Detection of recent presence, 
large area coverage, migration 
monitoring

Почва 
и донные 
отложения
Soil and 
sediments

Высокая 
(недели–годы–

столетия)
High 

(weeks–years–
centuries)

Высокая
High

ДНК накапливается через экскремен-
ты, разлагающиеся останки, возможна 
локализация присутствия, фоновое 
загрязнение ДНК почвенных орга-
низмов, высокое содержание органи-
ческих веществ в почве препятствует 
экстракции и амплификации ДНК
DNA accumulates through feces, decom-
posing remains, localization of presence is 
possible; background DNA contamination 
from soil organisms, high organic acid 
content hinders DNA extraction and 
amplification

Изучение гнездования, истори-
ческий анализ, исследование 
экосистем
Nesting studies, historical analy-
sis, ecosystem studies

Растения 
и другие 
поверхности
Plants and 
other surfaces

Низкая  
(часы–дни)

Low 
(hours–days)

Низкая
Low

ДНК остается после контакта птиц с 
поверхностью, быстро разрушается 
под воздействием среды, количество 
эДНК зависит от структуры поверх-
ности
DNA remains after bird contact with a sur-
face, rapidly degraded by environmental 
factors; the amount of eDNA depends on 
the surface structure

Выявление недавнего присут-
ствия, изучение взаимодей-
ствий птиц и растений, анализ 
растительных экосистем
Detection of recent presence, 
study of bird-plant interactions, 
analysis of plant ecosystems
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чая американского черного погоныша Lateral­
lus jamaicensis Gmelin, 1789 (Rallidae, Gruiformes) 
(Neice and McRae 2021; Feist et al. 2022), обык-
новенную колпицу Platalea leucorodia Linnae-
us, 1758 (Threskiornithidae, Pelecaniformes), ши-
локлювку Recurvirostra avosetta Linnaeus, 1758 
(Recurvirostridae, Charadriiformes) и травника 
Tringa totanus Linnaeus, 1758 (Scolopacidae, Cha-
radriiformes) (Schütz et al. 2020). В таких иссле-
дованиях был установлен минимальный пре-
дел обнаружения вида по числу молекул ДНК 
в  окружающей среде, который варьировал от 
109 до 300 копий целевой ДНК на одну реакцию 
ПЦР (Day et al. 2019; Neice and McRay 2021).

Видовая идентификация птиц по эДНК 
в пробах воды

Анализ эДНК из образцов воды имеет не-
сколько преимуществ по сравнению с эДНК из 
других источников (Табл. 2). Процедура отбора 
проб воды проще получения эДНК из воздуха 
(Lodge et al. 2012; Clare et al. 2021, 2022; Garrett et 
al. 2023) или из содержимого кишечника неко-
торых насекомых (кровососущих или копрофа-
гов), используемых для мониторинга позвоноч-
ных (Kerley et al. 2018; Frolov et al. 2024). Также 
эДНК из водной среды более разнообразна, по-
скольку включает генетический материал не 
только гидробионтов, но и наземных организ-
мов, попадающий в воду напрямую или с осад-
ками. Однако стоит заметить, что в водной сре-
де эДНК деградирует быстрее, чем, например, 
в почве (Dejean et al. 2011; Takahara et al. 2012), 
что ограничивает время хранения проб воды. 
Молекулы эДНК в воде сохраняются в среднем 
несколько суток (Dejean et al. 2011; Ильина и др. 
[Ilina et al.] 2024). Из-за различий в скорости де-
градации эДНК в субстратах разной плотности 
(Табл.  2), для получения более полной инфор-
мации о видовом составе экосистемы иногда 
применяют параллельный сбор образцов воды 
и донных отложений (Sakata et al. 2020; Palacios 
Mejia et al. 2021). 

Идентификация птиц по эДНК в воде пред-
ставляет собой более сложную задачу по срав-
нению с изучением постоянных обитателей 
водоемов, биологический материал которых 
поступает в воду напрямую и регулярно (Taka-
hara et al. 2013). Публикации по этой тематике 
начали появляться только с 2018 г., когда было 

экспериментально доказано, что генетический 
материал птиц, часто взаимодействующих с во-
дой, сохраняется в этой среде и может быть 
проанализирован с высокой степенью точно-
сти (Ushio et al. 2018b). В первых работах метод 
меташтрихкодирования эДНК птиц был апро-
бирован на образцах воды из искусственных 
водоемов в вольерах зоопарков, а также из не-
больших прудов (Ushio et al. 2018b; Schütz et al. 
2020). Позднее, в водно-болотных угодьях на 
побережье Северной Каролины с помощью ана-
лиза эДНК методом ПЦР в реальном времени 
успешно зарегистрировали присутствие редких 
птиц со скрытным поведением (Neice and McRae 
2021; Feist et al. 2022). Чувствительность метода 
эДНК в ряде случаев оказывается достаточной 
для обнаружения птиц по анализу воды из водо-
емов, используемых для питья, что было пока-
зано на примере гульдовой амадины (Erythrura 
gouldiae Gould, 1844), эндемика лесов саванны 
Северной Австралии (Day et al. 2019).

В ранних исследованиях по идентифика-
ции рыб и морских млекопитающих методами 
эДНК были случайно выявлены и некоторые 
виды птиц (примерно 2–4 вида птиц на исследо-
вание) (Thomsen et al. 2012a, 2012b, 2016; Port et 
al. 2016). Впоследствии обнаружение разных ви-
дов птиц как нецелевых таксонов в рамках так 
называемого «молекулярного прилова» (англ. 
molecular bycatch) при использовании универ-
сальных праймеров, разработанных прежде все-
го для идентификации рыб (Macher et al. 2021; 
Mariani et al. 2021; Ritter et al. 2022), подтвер-
дило перспективность применения эДНК для 
изучения общего биоразнообразия на уровне 
экосистемы без значительных дополнительных 
затрат. Комплексные исследования, использу-
ющие меташтрихкодирование эДНК из проб 
воды для одновременной оценки общего био-
разнообразия позвоночных в конкретных эко-
системах, включая видовое разнообразие птиц, 
проводятся как в пресноводных (Lozano Mojica 
and Caballero 2021; Macher et al. 2021; Roesma et 
al. 2021; Ritter et al. 2022; Haderlé et al. 2024), так 
и в морских экосистемах (Closek et al. 2019; Jen-
sen et al. 2023). Анализируя эДНК в пробах воды 
из эстуария реки Сан Диего (Колумбия), По-
ланко с коллегами (Polanko et al. 2021) показали 
изменения в составе сообществ при движении 
от эстуария реки к ее истоку. Авторами были 
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идентифицированы не только водные организ-
мы (рыбы, амфибии, рептилии), но и наземные и 
летающие животные, включая птиц и млекопи-
тающих. В частности, были выявлены два энде-
мичных подвида птиц (туканет Aulacorhynchus 
albivitta lautus Boissonneau, 1840 и масковый тро-
гон Trogon personatus sanctaemartae Gould, 1842), 
а  также редкий большой тинаму Tinamus major 
Gmelin, 1789 (Polanco et al. 2021). Другим приме-
ром является оценка биоразнообразия позво-
ночных в засушливых регионах по эДНК из об-
разцов воды из небольших естественных прудов 
и искусственных поилок для скота в Австралии 
(McDonald et al. 2023), а также применение ме-
табаркодирования эДНК для оценки видового 
разнообразия в городском парке Сеула (Юж-
ная Корея) (Sohn and Song 2024). В исследова-
нии по мониторингу крокодилов, обитающих 
на территории болота Сапата (Куба), в пробах 
воды попутно был обнаружен генетический ма-
териал птиц, которые потенциально могут быть 
жертвами крокодилов (Pérez-Fleitas et al. 2023). 
Таким образом, учитывая все вышесказанное, 
анализ эДНК из водной среды, по всей веро-
ятности, станет одним из самых эффективных 
инструментов для базового биомониторинга 
(Taberlet et al. 2018; Takahashi et al. 2023).

Следы полета: идентификация птиц по эДНК 
из образцов воздуха

Возможность обнаружения позвоночных 
с  помощью эДНК, отфильтрованной из возду-
ха, была продемонстрирована совсем недавно 
(Clare et al. 2021; Serrao et al. 2021; Lodge 2024). 
эДНК 18 видов птиц впервые была выделена из 
проб воздуха в исследовании, проведенном на 
территории Копенгагенского зоопарка (Дания) 
(Lynggaard et al. 2022). Это стало важным шагом 
для изучения потенциала эДНК как инструмен-
та для идентификации птиц в искусственных 
(Clare et al. 2022; Lynggaard et al. 2022) и в при-
родных наземных экосистемах (Lynggaard et 
al. 2024). Как и в случае с другими позвоноч-
ными, успешность обнаружения птиц по эДНК 
в воздухе зависит от их численности и биомас-
сы, а также от таких факторов, как расстояние 
(например, до вольеров) и направление потоков 
воздуха (Табл. 2) (Clare et al. 2022; Lynggaard et al. 
2022). Тестирование метода в условиях сообще-
ства смешанного леса подтвердило его высокую 

чувствительность для применения в  природ-
ной среде. С помощью меташтрихкодирования 
эДНК удалось идентифицировать 40  таксонов 
птиц, включая домашних и экзотических, со-
державшихся жителями близлежащих селе-
ний (Lynggaard et al. 2024). В этом исследовании 
было показано, что всего несколько дней отбо-
ра проб воздуха и несколько недель лаборатор-
ной работы позволяют выявить значительную 
часть наземных позвоночных, характерных для 
территории вокруг точки пробоотбора [около 
одной четверти от общего числа зарегистриро-
ванных видов, согласно данным Lynggaard et al. 
(2024)]. О возможностях методов эДНК можно 
судить по широкому диапазону выявляемых 
таксонов птиц, различающихся по своим эколо-
гическим, поведенческим и морфологическим 
особенностям. Подчеркнем, что эДНК в воздухе 
содержится в следовых количествах (Табл.  2). 
Для увеличения концентрации ДНК перспек-
тивным решением может быть использование 
пыли, отфильтрованной из воздуха пассивным 
методом. Например, в исследовании, проведён-
ном в короткотравных прериях Техаса (США), 
этот подход позволил успешно идентифициро-
вать представителей позвоночных, включая че-
тыре таксона птиц (Johnson et al. 2023).

В качестве своеобразного природного филь-
тра для сбора эДНК было предложено исполь-
зовать паучьи сети. Исследования показали, 
что материал паутины позволяет выявлять не 
только самих пауков и их жертв (Xu et al. 2015; 
Blake et al. 2016), но и других беспозвоночных, 
таких как членистоногие, нематоды и коловрат-
ки, а  также грибные и бактериальные таксоны 
(Gregorič et al. 2022). Ньютон с коллегами (New-
ton et al. 2024) успешно использовали матери-
ал паучьих сетей для видовой идентификации 
позвоночных животных. В результате выделе-
ния эДНК из паутины, собранной в австралий-
ских лесах, было зафиксировано 32 вида позво-
ночных, включая 16 видов птиц, что составило 
около 11% от общего числа видов птиц на этой 
территории (Newton et al. 2024). Однако исполь-
зование паутины как источника эДНК имеет 
свои ограничения. Например, пищеваритель-
ные ферменты паука могут разрушать ДНК, 
а кровососущие насекомые, попадающие в сети, 
могут переносить ДНК позвоночных на значи-
тельные расстояния, что усложняет интерпре-
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тацию результатов. Тем не менее, этот доступ-
ный метод представляет собой перспективный 
дополнительный инструмент для мониторин-
га биоразнообразия, включая идентификацию 
птиц (Newton et al. 2024).

эДНК почвы как инструмент для изучения 
биоразнообразия птиц

Анализ почвенной эДНК может эффективно 
применяться для выявления наземных позво-
ночных, включая птиц, особенно в районах, где 
нет водоемов или они недоступны для отбора 
проб (Katz et al. 2021). При этом следует учиты-
вать, что факторы среды, влияющие на сохран-
ность генетического материала в почве, могут 
отличаться от таковых в водной или воздушной 
средах (Табл. 2). Например, было показано, что 
температура оказывает минимальное влияние 
на деградацию эДНК наземных млекопитаю-
щих и птиц, тогда как в водных образцах повы-
шение температуры сильнее ускоряет распад 
генетического материала (Guthrie et al. 2024). 
Важную роль в вопросе сохранности эДНК 
играет ультрафиолетовое излучение, фрагмен-
тирующее молекулы нуклеиновых кислот. Од-
нако более высокая концентрация ДНК в почве 
на открытых солнечных участках по сравнению 
с образцами, собранными в тени (Guthrie et al. 
2024), может быть связана с  разной численно-
стью микроорганизмов, разрушающих ДНК: их 
больше в тени, где влажность выше, что способ-
ствует ускоренной деградации генетического 
материала. На точность идентификации орга-
низмов влияют размер и  поведение животного 
(Ryan et al. 2022). Метод анализа эДНК из почвы 
оказывается более эффективным для выявле-
ния крупных птиц, проводящих много време-
ни на земле, что способствует накоплению до-
ступной для анализа эДНК (Tetzlaff et al. 2024). 
Примерами служат выполненные исследования 
уязвимых видов, таких как киви (Apteryx sp.) 
и какапо (Strigops habroptilus Gray, 1845) в Новой 
Зеландии (Urban et al. 2023; Brav-Cubitt and Mid-
dleton 2024). В то же время, мелкие воробьиные 
птицы, обитающие в верхнем ярусе леса, успеш-
нее регистрируются с  помощью фотоловушек 
(Tetzlaff et al. 2024). Это подчеркивает важность 
комбинирования молекулярных и  традицион-
ных методов мониторинга для выявления мак-
симального числа видов.

Поверхность растений как новый субстрат 
для идентификации птиц по эДНК

Птицы, контактируя с различными поверх-
ностями, неизбежно оставляют на них следы 
своего биологического материала, содержаще-
го ДНК. Смывы (например, с поверхностей ли-
стьев) или сборы липким роликом (например, 
с коры деревьев) позволяют получить образцы, 
пригодные для выделения эДНК. Такие суб-
страты целесообразно использовать, во-первых, 
для изучения сообществ древесных организмов, 
ведущих скрытный и/или ночной образ жизни, 
а  также обитающих в верхних ярусах крон де-
ревьев. В связи с последним, стоит упомянуть 
работу, в которой предложен протокол взятия 
проб эДНК с верхушек деревьев с помощью 
беспилотных летательных аппаратов, осна-
щенных специальными зондами. Такой способ 
позволяет получить образцы с высокой кон-
центрацией эДНК (Kirchgeorg et al. 2024). Ме-
таштрихкодирование эДНК позволило оценить 
биоразнообразие дубовой рощи в  Нью Джерси 
и тропического леса, включая видовую иденти-
фикацию птиц, обитающих в  высоких кронах 
деревьев (Allen et al. 2023; Kirchgeorg et al. 2024). 

Другая перспективная область мониторин-
га методами эДНК – исследование конкретных 
популяций фруктоядных птиц путем анализа 
эДНК с остатков плодов различных растений. 
Ученым из Южной Америки удалось выделить 
ДНК красных ара (Ara macao Linnaeus, 1758) из 
надкусанных плодов тропического миндаля 
(Monge et al. 2020). Из этого материала удалось 
амплифицировать семь микросателлитных ло-
кусов. Предполагается, что такой неинвазивный 
способ отбора проб может быть применим в ис-
следованиях популяционной генетики птиц.

Еще одно направление работ – выявление 
биотических взаимодействий птиц с растения-
ми. Анализ эДНК, собранной с различных ви-
дов цветов в Папуа-Новой Гвинее, помог опре-
делить экосистемные связи между цветковыми 
растениями и птицами-опылителями (Jønsson 
et al. 2023). Ранее такой подход успешно исполь-
зовался для выявления насекомых-опылителей 
и  фитофагов (Thomsen and Sigsgaard 2019). Он 
может быть особенно полезен в случае с  рас-
тениями, чье изучение традиционными мето-
дами затруднено из-за их удаленного ареала, 
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редких посещений опылителями или преобла-
дания скрытных видов животных-опылителей 
(Walker et al. 2022). Было обнаружено, что раз-
мер соцветия оказывает наибольшее влияние на 
число таксонов, выявляемых с помощью эДНК 
(Thomsen and Sigsgaard 2019; Newton et al. 2023). 
Более крупные соцветия привлекают больше 
видов, в  контакте с ними обнаружено значи-
тельно больше животных, чем на небольших 
соцветиях и отдельных цветках. Это подчерки-
вает важность адаптации методики отбора проб 
к морфологическим особенностям исследуемых 
растений. Для растений с мелкими цветками 
увеличение объема выборки (количества иссле-
дуемых цветков и растений) может повысить 
полноту выявления опылителей (Newton et al. 
2023). Ограничением метода остается неспособ-
ность различать животных, просто контактиро-
вавших с цветами, и фактических опылителей. 
Для точной идентификации опылителей необ-
ходимы дополнительные эксперименты, вклю-
чая отбор проб с ключевых репродуктивных 
структур цветка (рыльца, пыльники) и  сбор 
проб с насекомых, содержащих пыльцу.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

эДНК птиц предоставляет уникальные воз-
можности для неинвазивного изучения биораз-
нообразия сообществ и популяций птиц. Пер-
спективные области применения методов эДНК 
в орнитологических исследованиях мы класси-
фицируем следующим образом.

Оценка биоразнообразия:
•	 применение меташтрихкодирования для 

выявления полного видового состава сооб-
ществ, в том числе в труднодоступных ме-
стах (например, в верхних ярусах тропиче-
ских лесов), а также в полярных регионах, 
пустынных и горных местностях, экватори-
альных лесах;

•	 использование эДНК для идентификации 
редких и скрытных видов, присутствие кото-
рых сложно выявить традиционными мето-
дами.
Популяционные исследования:

•	 неинвазивное изучение гаплотипического 
разнообразия для анализа структуры попу-
ляций, выявления групп резидентных и ми-
грирующих особей;

•	 оценка относительной численности и рас-
пределения птиц в пространстве для мони-
торинга динамики популяций, построение 
пространственно-временных моделей дина-
мики популяций и сообществ.
Экологические исследования:

•	 исследование пищевых цепей и экосистем-
ной роли птиц; 

•	 анализ взаимодействий птиц с растениями 
(опыление, питание).
Природоохранная деятельность:

•	 внедрение методов эДНК в программы про-
мышленного и экологического мониторинга 
с целью оценки воздействия антропогенных 
факторов на авифауну;

•	 мониторинг состояния границ ареалов и ми-
грационных маршрутов птиц под воздей-
ствием климатических и антропогенных 
факторов;

•	 оценка эффективности природоохранных 
мероприятий;

•	 использование данных эДНК для разработ-
ки стратегий управления популяциями ред-
ких и уязвимых видов.
Развитие гражданской науки и просвеще-

ния:
•	 привлечение волонтеров к сбору проб для 

анализа эДНК, что может значительно рас-
ширить географию исследований;

•	 повышение осведомленности населения 
о значении сохранения биоразнообразия че-
рез вовлечение в проекты, связанные с эДНК.
На наш взгляд, в ближайшем будущем мы 

увидим совершенствование методов отбора 
проб и анализа образцов эДНК:
•	 улучшение методики пробоотбора с различ-

ных субстратов – воды, воздуха, почвы, по-
верхности растений (например, разработка 
более чувствительных ловушек для возду-
ха); 

•	 конструирование и усовершенствование спе
циализированных беспилотных летатель-
ных аппаратов для сбора проб из труднодо-
ступных мест (например, кроны деревьев, 
скалы); 

•	 использование для прижизненной иденти-
фикации птиц и оценки их активности сво-
бодной эРНК , которая, благодаря своей не-
стабильности позволяет фиксировать только 
недавние биологические процессы;
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•	 поиск и внедрение новых маркеров (генети-
ческих штрихкодов) с высоким таксономи-
ческим разрешением, подходящих для иден-
тификации птиц на основе анализа эДНК; 

•	 расширение имеющейся базы данных ми-
тохондриальных и ядерных нуклеотидных 
последовательностей, которые могут быть 
использованы в качестве ДНК-штрихко-
дов птиц, а также накопление данных о ре-
гиональном гаплотипическом разнообра-
зии для разработки локальных библиотек 
ДНК-штрихкодов;

•	 изучение возможностей оценки абсолютной 
численности птиц с использованием эДНК 
по аналогии с методами, применяемыми для 
изучения численности и биомассы рыб.
И в заключение подчеркнем, что орнитоло-

гический мониторинг в России играет важную 
роль в изучении биоразнообразия и экосистем-
ных процессов, а также при оценке антропоген-
ной нагрузки. Однако полевые исследования 
часто осложняются труднодоступностью и об-
ширностью территорий, высокой стоимостью 
экспедиций и нехваткой квалифицированных 
специалистов. Методы косвенного изучения 
авифауны, среди которых наиболее передовым 
является анализ эДНК, открывают новые воз-
можности для проведения научных исследо-
ваний и реализации программ экологического 
мониторинга. Тем не менее, в отечественной на-
уке методы эДНК наиболее востребованы в поч-
венной микробиологии, тогда как их использо-
вание в мониторинге фауны и экосистем пока 
недостаточно развито. Мы уверены, что в бли-
жайшие годы эта ситуация должна измениться, 
и методы анализа эДНК займут достойное ме-
сто не только в научной практике, но и в области 
рационального природопользования.
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