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До настоящего времени мониторинг биоразнообразия водоплавающих и околоводных птиц бази‑
руется на  классических методах прямого визуального наблюдения. Эффективность такого подхода 
ограничивается рядом естественных факторов — ​погодными условиями, длиной светового дня, а так‑
же лимитом времени и  числа наблюдателей. Новым подходом, способным расширить возможности 
мониторинга водных экосистем, за последнее десятилетие стал метод анализа так называемой эколо‑
гической или экосистемной ДНК (эДНК) в воде.

Первые серьезные публикации, направленные на  изучение возможности мониторинга птиц 
с использованием метода eDNA, начали появляться только с 2018 года (Ushio et al., 2018; Schutz et al., 
2020; 2021, Mojica et al., 2021, Saenz‑Agudelo et al., 2021). Полученные данные указывают на перспектив‑
ность применения эДНК для регистрации присутствия наземных позвоночных на открытых водоемах.

В ходе проведенного исследования был изучен потенциал применения эДНК для регистрации водо‑
плавающих птиц в Свирском заливе Ладожского озера. Отбор проб воды выполнялся в период весен‑
ней и осенней миграции каждые 7 дней в трёх стационарных точках в районе Ладожской орнитоло‑
гической станции (Нижне‑Свирский заповедник). В  течение всего периода пробоотбора ежедневно 
проводились визуальные учеты орнитофауны на акватории проведения работ. Из каждой точки отби‑
рали и фильтровали через мембранные MCE фильтры по 1,8 литра природной воды по 2 литра фоно‑
вого контроля (дистиллированная вода). Фильтры консервировали в 96% этилом спирте. Выделение 
ДНК проводили с использованием магнитных частиц и колонок для избавления от гумусовых кислот. 
Полученные образцы эДНК использовались для детекции видоспецифичных фрагментов митохондри‑
альных генов 12S, 16S рРНК и COI птиц методом метабаркодирования с использованием нанопорового 
секвенирования. Результаты исследования продемонстрировали перспективность применения эДНК 
как инструмента для косвенной регистрации скрытого биоразнообразия различных групп позвоноч‑
ных на больших открытых водоемах с высоким содержанием гумусовых кислот.

Все этапы пробоподготовки выполнялись на базе ресурсных центров «Хромас», «Развитие моле‑
кулярных и клеточных технологий» и «Центр Биобанк» Научного парка СПбГУ (г. Санкт‑Петербург). 
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