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Метод ДНК-штрихкодирования в руках опытного таксономиста становится надежным инструмен-
том, позволяющим быстро и точно проводить идентификацию и инвентаризацию биоразнообра-
зия. Благодаря простоте исполнения и экономической выгоде данный метод, помимо основного
своего предназначения – описания и обнаружения новых видов живых организмов, приобрел по-
пулярность и в других сферах человеческой деятельности. Представлены примеры использования и
показан потенциал метода ДНК-штрихкодирования живых организмов в таких областях, как эко-
логический мониторинг (выявление инвазивных видов, паразитов и их переносчиков, насекомых-
вредителей), пищевая и фармацевтическая промышленности (выявление фальсификатов, опреде-
ление качества продукции) и криминалистика.
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За последние полтора десятка лет опубликовано
много работ, посвященных методу ДНК-штрих-
кодирования (ДНК-ШК) и раскрывающих суть и
принципы данного подхода [1–7], в связи с чем
позволим себе не останавливаться на этом. Упо-
мянем лишь о том, что пару десятилетий назад
Хеберт предложил разработать международную
программу “Barcode of Life”, суть которой своди-
лась к определению нуклеотидной последова-
тельности одного и того же короткого участка
ДНК у представителей всех видов живых существ
на Земле. Этот короткий участок впоследствии
должен был стать своеобразным ДНК-штрихко-
дом видового разнообразия планеты [8, 9]. Кон-
сорциумом программы “Barcode of Life” (CBOL)
был регламентирован перечень маркерных после-
довательностей, которые могут быть использованы
в качестве ДНК-штрихкода для идентификации
представителей царства растений, животных и гри-
бов. Для растений – это пластидные гены rbcL,
matK и межгенный спейсер trnH-psbA, а также
ядерный внутренний транскрибируемый спейсер 2
(ITS2); для животных – митохондриальный ген
первой субъединицы цитохромоксидазы (COI);
для грибов – внутренние транскрибируемые
спейсеры 1 и 2 (ITS1 и ITS2) [2, 10, 11]. Первая
программа “Barcode 500K” была завершена в 2015 г.
В настоящее время реализуется второй крупный
международный проект “BIOSCAN” (2019–2026 гг.),

который является логическим продолжением
программы “Barcode 500K”. Основная задача но-
вого проекта заключается в выявлении измене-
ний в биоразнообразии планеты в ответ на действие
антропогенных факторов. Если целью проекта
“Barcode 500K” было получить последовательности
ДНК-штрихкодов для 500 тыс. видов, то целью
проекта “BIOSCAN” является получение после-
довательностей ДНК-штрихкодов для более двух
миллионов видов, обитающих на планете
(https://ibol.org/programs/bioscan/). С учетом тем-
пов роста количества работ с применением высо-
копроизводительного секвенирования для целей
ДНК-ШК – это вполне выполнимая задача [12–
15]. Отметим, что вышеупомянутый тезис нельзя от-
нести к методу ДНК-метабаркодинга, несмотря
на то что его методическое исполнение основано
на использовании высокопроизводительного се-
квенирования. ДНК-метабаркодинг – это иденти-
фикация таксономического состава того или иного
сообщества с использованием генов баркодов [16].
Идентификация набора выявленных таксонов – это
идеальный случай результата данного метода, но ча-
сто приходится оперировать операционными так-
сономическими единицами (OTU) или рекомен-
дованными вместо них точными вариантами си-
квенсов (ESV) [16, 17]. ДНК-ШК или ДНК
баркодинг – это идентификация конкретного об-
разца в идеале до вида [5]. Таким образом, ис-
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пользование ставшего столь популярным метода
ДНК-метабаркодинга с целью идентификации
представителей исследуемого биоразнообразия
до вида будет иметь смысл только при наличии в
библиотеке ДНК-штрихкодов эталонных мар-
керных последовательностей для всех образцов.
Эталонные последовательности, в свою очередь,
можно получить только систематическим секве-
нированием как впервые обнаруженных видов,
так и видов уже имеющихся в коллекциях [18, 19].
В противном случае мы будем иметь гигантский
набор последовательностей, никак не позволяю-
щих себя идентифицировать.

Метод ДНК-ШК находится в непрерывном
процессе разработки и совершенствования. Это
связано с тем, что рекомендованные CBOL по-
следовательности для ряда организмов достаточ-
но консервативны на видовом уровне, а для неко-
торых наоборот обладают выраженным внутри-
видовым полиморфизмом, все это требует поиска
и применения новых маркерных последователь-
ностей и их комбинаций, с последующей верифи-
кацией протокола использования [20–23].

Результаты анализа последовательностей ДНК
обычно изображаются в виде филогении (фило-
генетическое дерево с узлами и ветвями). Инфор-
мация, полученная из филогений, может исполь-
зоваться для составления гипотез о процессах ви-
дообразования, биогеографии, эволюции генов,
ко-эволюции, сохранения природы и экологии.
Метод ДНК-ШК изначально был предложен как
дополнительный инструмент для быстрой иден-
тификации таксономического биоразнообразия.
Но развиваясь данный метод помимо своего ос-
новного предназначения (изучение биоразнооб-
разия) начал использоваться во многих других
сферах деятельности человека. Любая классифи-
кация областей применения данного метода бу-
дет условной, так как в конечном счете все они
сводятся к идентификации образца в лучшем слу-
чае до вида. Тем не менее нами были выделены
две группы. В первую группу вошли сферы ис-
пользования метода ДНК-ШК, связанные с по-
лучением нового знания о биоразнообразии рас-
тительного и животного мира (таксономические,
экологические исследования и т.п.), которое так
или иначе является основой для остальных более
утилитарных сфер использования данного мето-
да. Во вторую группу были отнесены такие сферы
использования метода ДНК-ШК как фармако-
гнозия, пищевая промышленность и криминали-
стика. Данные сферы применения метода ДНК-
ШК опираются на уже проделанную классиче-
скими и молекулярными систематиками работу
по поиску и присваиванию молекулярных барко-
дов для идентификации той или иной таксономи-
ческой единицы. Но это не является абсолютным
правилом, есть работы, в которых новые молеку-

лярные маркеры разрабатывались в процессе ре-
шения той или иной утилитарной задачи [24, 25].

Опираясь на уже имеющиеся обзоры в данной
области [26–30] и дополнив их последними ис-
следованиями, нами приведены примеры ис-
пользования метода ДНК-ШК (ДНК-штрихко-
дирование, ДНК-метабаркодинг) в различных
областях как самостоятельного метода, так и сов-
местно с методом анализа кривых плавления с
высоким разрешением (Barcode High Resolution
Melting, Bar-HRM). Bar-HRM – относительно
недавно появившийся метод, который позволяет
обнаружить небольшие различия (до одного нук-
леотида) в нуклеотидных последовательностях
(баркодах) без необходимости их дальнейшего се-
квенирования [31]. Метод основан на изменении
флуоресценции, вызванной высвобождением ин-
теркалирующего красителя из молекулы ампли-
кона (в случае Bar-HRM – последовательности
баркода), медленно деградирующей при посте-
пенном повышении температуры. Данное изме-
нение флуоресценции (профиль плавления) за-
висит от содержания GC-пар, длины продукта
амплификации и комплементарности последова-
тельностей [32].

ДНК-ШК В ТАКСОНОМИИ
Идентификация и подтверждение видовой

принадлежности организмов с использованием
ДНК-ШК особенно актуальны в тех случаях, ко-
гда невозможно или проблематично проведение
таксономической экспертизы традиционными
методами. Это может быть связано с трудностями
морфологического определения, например в слу-
чае видов-двойников как среди растений, так и
среди животных. За последние несколько лет
опубликовано много работ в данной области [33–
38], поэтому позволим себе на этом подробно не
останавливаться, а приведем лишь некоторые из
них. Интересным примером является работа по
идентификации 810 образцов трех видов длинно-
ухих летучих мышей (Plecotus auritus L., P. macrob-
ullaris Kuzjakin, 1965 и P. austriacus Fischer, 1829),
обитающих в Западной Европе [39]. Использова-
ние авторами работы метода ДНК-ШК способ-
ствовало пересмотру ареалов распространения
изучаемых ими видов летучих мышей [39]. Также
трудности таксономического определения тради-
ционными методами могут быть связаны с невоз-
можностью проведения исследований в определен-
ный период онтогенеза организма, соответствую-
щий наличию диагностических признаков, таких
как, например, цвет чашелистиков у растений,
морфологических признаков плодов и др.

С применением маркеров, используемых в
ДНК-ШК, в некоторых случаях можно разделить
не только близкородственные виды, но и сорта
[22, 40]. Примером этому является работа по разде-
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лению сортов декоративного вечнозеленого расте-
ния Tabernaemontana divaricata (L.) R. Br. [22]. В дан-
ной работе было протестировано семь маркеров
(rpoC, rpoB, matK, atpF-atpH, rbcL, psbK-psbI,
trnH-psbA), из которых только пять (rpoB, atpF-atpH,
psbK-psbI, rbcL, trnH-psbA) удалось амплифици-
ровать для дальнейшего использования, при этом
только два из пяти показали хорошую разрешаю-
щую способность для разделения сортов T. divaricata
[22]. Данная работа ценна и служит примером по-
исковой работы. Зачастую в публикациях по
ДНК-ШК информация о поиске маркеров остает-
ся “за кадром”, и мы видим лишь успешно исполь-
зуемые в качестве ДНК-штрихкода последова-
тельности, что в свою очередь ограничивает доступ
к ценной информации.

ДНК-ШК В ЭКОЛОГИИ
Необходимая в экологических исследованиях

идентификация видового состава сообществ
определенных территорий не всегда может быть
выполнена традиционными методами. Это может
быть связанно как с высокой плотностью сооб-
ществ, так и с труднодоступностью мест их нахож-
дения. Благодаря внедрению методов ДНК-ШК
появилась возможность быстрой оценки видового
состава сообществ, что позволило снять ряд огра-
ничений в их изучении [35]. Проведение экологи-
ческого мониторинга растительного и животного
биоразнообразия с использованием ДНК-ШК
позволило к настоящему времени не только по-
мочь идентифицировать известные виды, обитаю-
щие в сообществе, но и открыть множество новых.
Также использование данного метода в экологиче-
ском мониторинге позволило расширить представ-
ление о границах распространения сообществ и
определить влияние на них факторов окружающей
среды, что в свою очередь способствовало в ряде
случаев выявлению видов, нуждающихся в охра-
не [26, 41–46].

Довольно интересным аспектом применения
ДНК-ШК в экологических исследованиях явля-
ется анализ диеты вымерших и ныне живущих
травоядных животных. Ксионгом с соавт. [47]
был исследован рацион двух плотоядных живот-
ных из семейства кошачьих – леопардовой кош-
ки (Prionailurus bengalensis Kerr, 1792) и золотой
кошки (Catopuma temminckii Horsfield, 1827), нахо-
дящихся под угрозой исчезновения, обитающих в
экосистеме горных лесов умеренного пояса на
юго-западе Китая. В данной работе с использова-
нием ДНК-метабаркодинга из 93 образцов фека-
лий было идентифицировано 40 таксонов, из ко-
торых 27 относились к млекопитающим, 11 – к
птицам, один – к ящерицам и один – к рыбам.
Трудно не согласиться с авторами, что столь пол-
ные сведения о рационе этих кошачьих несут
ценную информацию для планирования их со-

хранения. Другим не менее значимым и интерес-
ным объектом исследования пищевого рациона с
применением метода ДНК-метабаркодинга был
находящийся под охраной итальянский заяц
(Lepus corsicanus De Winton, 1898), являющийся
эндемичным видом для Центральной и Южной
Италии, экология которого, по мнению авторов,
практически не изучена [48]. Исследование раци-
она питания зайца по анализу фекалий показало
наличие в нем большого разнообразия растений
(99 таксонов), позволив авторам получить информа-
цию о его пищевых предпочтениях, что имеет боль-
шое значение для выбора стратегии сохранения
данного вида [48]. В исследовании пищевого ра-
циона диких свиней (Sus scrofa L.) по анализу фе-
калий удалось установить, что их рацион питания
значительно различался по составу растений и
животных между тремя участками, в которых
происходил отбор, тем самым указывая на место-
обитание каждой из групп [49]. Для достижения
полученных результатов авторы [49] разработали
блокирующие праймеры, способствовавшие полу-
чению большего количества считываний последова-
тельностей. Данное исследование подтверждает вы-
шеупомянутый тезис о том, что метод ДНК-ШК
находится в непрерывном развитии и становле-
нии. Еще одним примером использования метода
ДНК-ШК в экологических исследованиях является
работа по оценке рациона питания травоядных жи-
вотных на предмет вхождения в него местных и эк-
зотических видов растений. Эриксоном с соавт. [50]
была выдвинута гипотеза о том, что численность
белохвостого оленя (Odocoileus virginianus Zim-
mermann, 1780) коррелирует с увеличением в его
рационе питания инвазивных видов растений.
Использование в качестве маркера последова-
тельности гена rbcL позволило идентифициро-
вать 72% из полученных ампликонов до вида, из
которых 70% принадлежало местной флоре, что
указывает на пищевые предпочтения оленей [50].
Подобные исследования, по мнению авторов,
очень актуальны, особенно в контексте изучения
инвазивных видов и их влияния на экосистемы
[50]. Особого внимания заслуживают исследова-
ния, направленные на установление пищевого
рациона опылителей, имеющие первостепенное
значение для сохранения биоразнообразия. Де
Вере с соавт. [51] был исследован выбор медонос-
ными пчелами (Apis mellifera L.) цветковых расте-
ний для сбора нектара в Национальном ботани-
ческом саду Уэльса. В работе установлена тесная
связь между фенологией цветущих растений и
растений, ДНК которых была извлечена из меда,
и показано, что для сбора меда все три исследо-
ванные колонии пчел используют только 11% из
всех цветущих растений [51]. Подобные исследо-
вания могут помочь в разработке стратегии под-
держки опылителей путем увеличения числа ви-
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дов растений, которым последние отдают пред-
почтение.

Отдельным направлением использования ме-
тодов ДНК-ШК в экологических исследованиях
можно обозначить изучение экологических сетей,
позволяющих разобраться в архитектуре экологи-
ческих сообществ, включая такие взаимодействия
как конкуренция, симбиоз, хищник–жертва, расте-
ние–опылитель и др. [42]. Подобных работ мало,
так как динамическое связывание биофизических
процессов и взаимодействий между видами, ко-
торые разворачиваются в совершенно разных
пространственно-временных масштабах, не дает
возможности в полной мере воспользоваться ре-
сурсом метода ДНК-ШК [43].

Еще одним аспектом применения метода
ДНК-ШК в области экологических исследова-
ний, в частности экологической безопасности,
является идентификация инвазивных видов рас-
тений и животных. Точная и быстрая идентифи-
кация инвазивных видов является крайне важной
задачей, своевременное решение которой может
предупредить их распространение. Прежде всего
это относится к видам-вредителям сельского хозяй-
ства, а также к видам-переносчикам патогенных
микроорганизмов. Например, многие виды кома-
ров трудно поддаются морфологической диффе-
ренциации и при этом являются переносчиками
различных заболеваний. В подобных случаях метод
ДНК-ШК является принципиальным инструмен-
том, который может помочь в быстрой и точной
идентификации. Частный пример этого – успеш-
ная идентификация 1413 особей антропофаговых
комаров семейства Culicidae (Meigen, 1818), оби-
тающих в Мексике и являющихся потенциальными
переносчиками патогенов [52]. Авторам путем
сравнения последовательностей COI удалось иден-
тифицировать практически всех особей, за исклю-
чением нескольких близкородственных видов, для
идентификации которых было рекомендовано ис-
пользовать последовательность ITS2 [52]. Еще один
пример – работа Шернандес-Триано с соавт. [53],
которым с использованием последовательностей ге-
на COI в качестве баркода удалось идентифициро-
вать комаров, обитающих в Великобритании. Авто-
рами было идентифицировано 42 вида комаров, из
которых семь оказались инвазивными, и показано,
что для успешной таксономической идентифика-
ции исследуемых видов необходимо совместное
применение морфологического и молекулярно-фи-
логенетического анализа [53]. Идентификация ин-
вазивных видов имеет большое значение для эко-
логии отдельных регионов. Беспалой с соавт. [54]
с применением метода ДНК-ШК удалось обнару-
жить и исследовать две митохондриальные линии
мидий (Sinanodonta) в р. Енисей. В результате про-
веденного исследования не только была показана
возможность успешного совместного вторжения
различных видов Sinanodonta в одну реку, но и был

сделан вывод о том, что данные виды мидий могут
представлять собой упущенную угрозу для пресно-
водных экосистем России [54]. В исследовании
Колесниковой с соавт. [55] с использованием по-
следовательности гена COI в качестве баркода
был обнаружен инвазивный вид дождевого червя
Dendrodrilus rubidus tenuis Eisen, 1874 в г. Воркута
(Республика Коми, Россия).

Можно отметить, что метод ДНК-ШК стал из-
любленным инструментом среди таксономистов
и экологов, так как позволяет не только расши-
рить представление об окружающем биоразнооб-
разии и идентифицировать состав сообществ, но
и ответить на вопросы: “что входит в состав раци-
она питания организмов?”, “к каким последстви-
ям могут привести его изменения?”

ДНК-ШК В ФАРМАКОГНОЗИИ
Знание компонентного состава лекарственного

сырья как растительного, так и животного проис-
хождения имеет большое значение. Прежде всего
это необходимо для своевременного выявления и
избегания фальсификатов на рынке лекарственных
препаратов. ДНК-ШК как инструмент для быстрой
и точной идентификации состава лекарственного
сырья нашел себе достойное применение в данной
области. Подтверждением этому является боль-
шое количество работ, обсуждающих внедрение
протоколов метода ДНК-ШК в государственные
фармакопеи как гаранта надежного и высокопро-
изводительного скрининга растительного сырья
[56–61], в том числе в промышленных масштабах
[28, 62].

Интересным примером служит исследование по
выявлению на рынке Ирана фальсификатов среди
лекарственных растений Ziziphora сlinopoidodes Lam.
и Z. tenuior L., схожих с Thymus kotschyanus Boiss. &
Hohen., Th. vulgaris L., Th. daenensis Celak. и Th. traut-
vetteri Klokov & Des.-Shost как по морфологиче-
ским признакам, так и по запаху [23]. В результате
данного исследования, которое было проведено с
привлечением ДНК-ШК, установлено, что все
образцы, взятые на анализ, содержали примеси
других видов растений [23]. Еще одним примером
использования ДНК-ШК в фармакогнозии явля-
ется идентификация ядовитых растений, которые
так или иначе могут попасть в лекарственное сы-
рье. Так, анализ 106 видов лекарственных расте-
ний, входящих в китайскую фармакопею, и свя-
занных с ними ядовитых растений показал, что
последовательности ITS2 обладают достаточным
уровнем полиморфизма для идентификации ядо-
витых растений и других примесей растительного
происхождения среди исследуемых видов лекар-
ственных растений [21]. В ряде других работ ис-
пользование последовательностей ITS2 также
позволило эффективно разделить схожие по мор-
фологии, но различающиеся по химическому со-
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ставу близкородственные виды лекарственных
растений. Например, в работе Янга с соавт. [63]
баркод ITS2 позволил различить корневища Pa-
nax notoginseng (Burkill) F.H. Chen и P. vietnamensis
var. fuscidicus K. Komatsu, S. Zhu & S.Q. Cai, одно
из которых используется для приготовления кли-
нических препаратов. С использованием в каче-
стве баркода последовательностей ITS2 были
идентифицированы фенотипически схожие виды
лекарственных растений рода Uncaria [20], рода
Mucuna [64], корней и корневищ лекарственного
ревеня (Rheum officinale Baill., Rh. palmatum L. и
Rh. tanguticum Maxim. семейство Polygonaceae)
[65] и лекарственного растения Spatholobus sub-
erectus Dunn [66]. В целом высокий полиморфизм
последовательностей ITS2, по сравнению с дру-
гими маркерами, делает данный фрагмент доста-
точно популярным в изучении таксономического
разнообразия растений. Но встречаются работы,
в которых последовательность ITS2 не показала
достаточного полиморфизма для идентификации
видов, и в качестве ДНК-штрихкода были исполь-
зованы другие маркерные последовательности
ДНК. Например, в исследовании Минга с соавт.
[67], посвященном идентификации 15 видов ле-
карственных растений с использованием после-
довательностей ITS2, psbA-trnH, rbcL, matK, ин-
трона trnL (UAA) и его P6-петли, было показано,
что только интрон trnL (UAA) и его P6-петля яв-
ляются удачными кандидатами для таксономиче-
ского разделения исследуемых видов растений.
Так, идентификация лекарственного растения
Hypericum perforatum L. (зверобой продырявленный)
с использованием последовательностей ITS2 и
matK, в совокупности с HRM-анализом, позво-
лила определить, что только последовательность
гена matK обладает достаточной разрешающей
способностью для распознавания вида H. perfora-
tum среди других видов рода [68].

Иногда в результате описания таксономиче-
ского биоразнообразия с использованием молеку-
лярных маркеров идентифицируются виды, кото-
рых не предполагалось обнаружить. Так, например,
в процессе изучения семи популяций мексиканско-
го лекарственного растения Galphimia glauca Cav.
(Malpighiaceae), широко используемого в лечении
расстройств нервной системы, с применением в ка-
честве молекулярных маркеров последовательно-
стей генов matK, rpoC1 и rbcL авторам удалось иден-
тифицировать еще три вида из этого же рода [69].

Можно отметить, что сегодня мониторинг со-
става лекарственного сырья не обходится без
применения методов ДНК-ШК. Совершенству-
ются протоколы применения тех или иных ДНК-
последовательностей, используемых в качестве
маркеров для идентификации компонентов ле-
карственных препаратов, основанных на сырье
растительного и животного происхождения.

ДНК-ШК В ПИЩЕВОЙ 
ПРОМЫШЛЕННОСТИ

Рынок продуктов питания непрерывно растет,
в связи с чем контроль качества продуктов явля-
ется актуальной задачей, в том числе на предмет
обнаружения в них примесей растительного и
животного происхождения. Особенно востребо-
ван на сегодняшний день эффективный скри-
нинг продуктов питания на наличие опасных для
жизни растительных компонентов и их смесей,
являющийся важным и необходимым на всех эта-
пах, от получения сырья до конечного продукта
[29, 70, 71]. К тому же быстрая диагностика в случае
интоксикации ядовитыми растениями (фрукты,
овощи, специи и прочие травосмеси, употребляе-
мые в пищу) необходима для обеспечения макси-
мально надежного лечения. В качестве примера
можно привести работу, в которой авторам благода-
ря использованию молекулярных маркеров (rbcL,
matK, ITS2 и psbA-trnH) в сочетании с HRM-ана-
лизом удалось успешно идентифицировать ядови-
тые виды растений Melientha suavis Pierre и Sauropus
androgynus (L.) Merr., морфологически схожие с
употребляемым в пищу видом Urobotrya siamensis
Hiepko [72].

Еще одним аспектом применения метода
ДНК-ШК в сфере пищевой промышленности яв-
ляется определение частоты вхождения тех или
иных растений в состав готовых пищевых продук-
тов. Тнах с соавт. [73] с использованием последо-
вательностей гена rbcL и межгенного спейсера
trnH-psbA хлороластной ДНК в качестве ДНК-
штрихкода провел идентификацию 112 видов тро-
пических растений и, основываясь на получен-
ных данных, создал систему определения частоты
встречаемости данных видов растений в составе
пищевых продуктов.

Частный случай идентификации продуктов
питания методом ДНК-ШК – определение компо-
нентного состава специй и чая на рынке пищевой
промышленности. В данной продукции фальсифи-
кат можно встретить чаще всего [74–77]. В работе
Света с соавт. [74] на основании анализа четырех
ДНК-локусов (rbcL, matK, ITS2 и psbA-trnH) была
проведена идентификация образцов пряности
Myristica fragrans Houtt. на наличие примеси из
M. malabarica Lam. в продаваемых специях. Ре-
зультаты проведенного анализа показали высо-
кий потенциал межгенного спейсера psbA-trnH
хлоропластной ДНК по сравнению с остальными
маркерами [74]. Данный локус имел 60 поли-
морфных сайтов и девять инделий, специфичных
для M. malabarica Lam. [74]. В следующем иссле-
довании с использованием метода Bar-HRM была
показана возможность аутентификации шафрана
(Crocus sativus L.), являющегося самой дорогой и
самой подделываемой пряностью в мире [75]. Ис-
пользуя данный подход, авторы установили, что
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последовательности ITS1 и matK являются спе-
цифичными только на уровне рода Crocus, и толь-
ко последовательность ITS2 специфична для ви-
дов Crocus sativus L. и C. cartwrightianus Herb. [75].
Еще в одной работе с использованием последова-
тельностей ITS2 и psbA-trnH было проанализиро-
вано 16 типов специй (91 коммерческий продукт)
[76]. Использование данных последовательно-
стей в качестве баркодов позволило авторам не
только доказать эффективность работы метода
ДНК-ШК, но и показать “состояние дел” на рынке
пряностей. Большинство проанализированных
коммерческих продуктов не соответствовало за-
явленному составу (было обнаружено различное
количество дешевых заменителей с похожим цве-
том и внешним видом) и только два типа нату-
ральных пряностей (фенхель и солодка) не имели
примесей [76]. В следующей работе по примене-
нию метода ДНК-ШК, посвященной анализу 133
образцов чая, выращиваемого на о. Тайвань, по-
казано, что использование данного метода может
удовлетворить потребность в быстрой и недоро-
гой дифференцировке большого количества чая,
производимого как в Тайване, так и за его преде-
лами [77].

Еще одним аспектом применения метода
ДНК-ШК в пищевой промышленности может
быть повышение социальной осведомленности о
забытых, недостаточно используемых видах рас-
тений, имеющих ценные питательные свойства.
Компонаро с соавт. [78] было показано, что на
протяжении всей истории человечества выращи-
валось около 7000 видов и еще большее количе-
ство сортов растений, из которых в настоящее
время используется менее 0.5%. Авторы предпо-
ложили, что введение “новых” (забытых) продук-
тов растительного происхождения может решить
проблему дефицита питания на планете, но для
их продвижения и выращивания в глобальном
масштабе наряду со знаниями о пригодности для
питания человека необходимы надежные систе-
мы их идентификации (в том числе ДНК-ШК),
чтобы гарантировать адекватную аутентичность
по всей цепочке их поставок [78].

Таким образом, определение единичных при-
месей, преимущественно растительного проис-
хождения, а также состава пищевых продуктов
стало возможным благодаря использованию ме-
тодов ДНК-ШК и ДНК-метабаркодинга. В на-
стоящее время повсеместное распространение
данных методов в пищевой промышленности за-
труднено из-за отсутствия эталонных библиотек
и аккредитованных лабораторий [79].

ДНК-ШК В КРИМИНАЛИСТИКЕ
Перспектива применения методов ДНК-ШК в

криминалистике в качестве инструмента, позво-
ляющего добыть косвенные улики в расследова-

нии происшествий, не вызывает сомнений. Но
для реализации этого направления в данной об-
ласти необходимо создание собственной рефе-
ренсной базы эталонных образцов растений и
животных, которая должна отвечать повышен-
ным требованиям к качеству вводимых данных.
Попытки создания такой референсной базы дан-
ных для использования в области криминалисти-
ки предпринимаются [80]. Имеющиеся на сего-
дня базы генетических данных, в том числе база
данных Barcode of Life Data Systems (BOLD Sys-
tems), обладающие повышенными требованиями к
качеству вносимой информации, не входят в право-
вое поле, чтобы быть использованными в сфере
криминалистики [81]. Прежде всего это связано с
тем, что невозможно установить ответственных за
недостоверно внесенную информацию об образце,
а также за идентификацию, которую должен прово-
дить, в первую очередь, опытный таксономист с
привлечением как классических, так и современ-
ных методов, гарантирующих высокий уровень
достоверности. Но даже последнее не исключает
попадание недостоверных сведений в базу данных
BOLD Systems, например во время идентификации
образцов в ходе выполнения студенческих проектов
[81]. Несмотря на вышеперечисленные сложности,
методологическая возможность применения ме-
тодов ДНК-ШК в данной области представляет
большой интерес. Примером такой работы явля-
ется исследование Фанга с соавт. [82], в котором
ими была создана модель тонущего животного с
целью проверки гипотезы о возможности опреде-
ления источника воды по идентификации планк-
тона, обитающего в этой воде, с применением ме-
тода ДНК-метабаркодинга. Авторы подтвердили
выдвинутую ими гипотезу и заключили, что ис-
пользование данного метода в качестве инстру-
мента установления источника воды может быть
надежным помощником в судебно-медицинской
экспертизе [82]. Остатки растений, собранные на
месте преступления, также могут служить косвен-
ными уликами в судебной практике после их
идентификации [83, 84]. Еще один интересный
аспект – возможность применения метода ДНК-
метабаркодинга в судебной палинологии, что со
временем, по мнению авторов работы, может
снять необходимость привлечения палинологов с
высоким уровнем специализации [85]. Полагаем,
что создание отдельной базы данных ДНК-
штрихкодов для использования в криминалисти-
ке не является далекой перспективой и со своим
появлением разрешит потребность криминали-
стов в использовании методов молекулярной
идентификации.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Применение метода ДНК-ШК для ряда задач
имеет существенные ограничения. Одно из таких
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ограничений – отсутствие на сегодняшний день
полной референсной базы маркерных последова-
тельностей для всех видов. Утверждение Н.И. Аб-
рамсон, сделанное в работе “Молекулярные марке-
ры, филогеография и поиск критерия разграниче-
ния видов”, о том, что “Неполная база данных
позволит пользователю лишь определить на-
сколько данная последовательность отличается
от остальных уже представленных в базе”, спустя
десятилетие не потеряло актуальности [86]. Еще
один “подводный камень” – это отсутствие единой
точки зрения на то, каким должен быть уровень по-
лиморфизма последовательности ДНК-штрихкода
для определенной группы живых организмов, поз-
воляющий хотя бы примерно определить ранг. В
настоящее время невозможно дать однозначного
ответа на этот вопрос, но некоторые исследовате-
ли в данной области полагают, что образцы, для
которых уровень изменчивости ДНК-штрихко-
дов слишком мал, чтобы разделить их на виды,
возможно не согласуются с настоящим понима-
нием границ вида [87]. Для снятия указанных
ограничений в применении метода ДНК-ШК не-
обходимо наращивать темпы внесения маркер-
ных последовательностей в базы данных, с повы-
шением требований к качеству и достоверности
вносимых данных. Особенно это касается таких
сфер применения как фармакогнозия, пищевая
промышленность и криминалистика, где цена
ошибочной идентификации слишком высокая.
Но несмотря на имеющиеся ограничения, метод
ДНК-ШК в настоящее время применяется во
многих сферах человеческой деятельности, пере-
чень которых намного шире представленного в
данной работе. При снятии ключевых ограниче-
ний метод ДНК-ШК будет иметь большой потен-
циал для дальнейшего расширения областей его
применения.
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мира западного макросклона Приполярного Ура-
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DNA Barcoding: Applications
D. M. Shadrin*

Institute of Biology of Komi Science Centre of the Ural Branch of the Russian Academy of Sciences, Syktyvkar, 167982 Russia
*е-mail: shdima@ib.komisc.ru

The method of DNA barcoding has become a reliable tool that allows the fast and accurate identification and
verifies of biodiversity in the hands of an experienced taxonomist. This method is very popular in various
fields of human activity because of its ease of use and economic benefit. Examples of use are presented and
the potential of the DNA barcoding method of living organisms in areas such as environmental monitoring
(identification of invasive species, parasites and their carriers, pests), food and pharmaceutical industries (de-
tection of counterfeit products, determination of product quality) and forensics are shown.

Keywords: DNA barcode, application, taxonomy, ecology, pharmacognosy, forensics.
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