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ENVIRONMENTAL DNA: ECOLOGICAL AND GENETIC ASPECTS 
 

Abstract. Attention to environmental DNA (eDNA) was motivated by problem of undesirable 
gene transfer possibility from genetically modified plants to wild bacteria and other organisms. First 
studies have already examined persistence of DNA from these plants in soil, and also in the samples 
of nearby groundwater and river for a few kilometers from the place of cultivating. In soil it persists 
long time enough – from a few days to a few years, and in water – from a few hours to a few days.   

eDNA excreted from different sources – frozen ice cores, sediments of lakes, soil, caves, water of 
lakes, rivers and oceans, contains genetic information about biodiversity of present and ancient 
organisms. Researches revealed an important fact: data of eDNA and other sources, for example pollen, 
macrofossils, living animals and plants, complement each other, showing more reliable information 
about the variety of species, than used separately. Therefore the analysis eDNA needs to be not of 
considered alternative method of ecological researches, but an additional to traditional methods 

In the process of study of eDNA it is necessary to take into account five aspects at least: its 
origin, physical state, conversion, transport and technical challenges. The origin of eDNA remains 
studied not enough. From a few publications it is known that eDNA comes in different composition 
excretions, leaves, hair, peeling etc., or as a result of released plasmids and chromosomal DNA from 
living prokaryotes. There are also possible secondary sources of eDNA – dead bodies and excretions 
of predators, scavengers, detritivores and coprovores. On the amount of the genetic material, released 
by organisms in an environment, various ontogenetic, trophic and other factors can have considerably 
influence. eDNA can be presented in both intracellular and extracellular forms.. Over time 
intracellular eDNA releases outside by influence of different ecological factors – activity of 
microorganisms, presence of extracellular enzymes, mechanical destruction etc. In further 
extracellular eDNA can break in corpuscles of different sizes – mainly within the limits of 1–10 μm. 
It can be free, adsorbed by other substances or dissolved. 

At certain conditions the period of eDNA persistence can be very great – from a few hours (in 
water) to hundred thousands of years (in frozen ice cores). Ancient eDNA is very fragmented and 
chemically changed by various physical, chemical and biological factors of environment. Substantive 
eDNA amount is taken up by bacteria and protozoa. Here it quickly metabolizes, but some its 
fragments can be integrated in a local genome. eDNA is able to be transported to great distance (from 
a few meters to 10 kilometers) that can appreciably influence on the results of its research. Also the 
laboratory experiment has certain problems – design (equipment, sequence of operations and 
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condition of it realization), realization of experiment, authenticity of it will depend on quality of 
equipment and reagents, competence and honesty of scientific personnel etc.), ability of skilled 
researcher to give interpretation of results  

Data that given in our review testifies that the active study of eDNA only began, and further 
intensive efforts of environmentalists and geneticists are needed in direction of it research. The results 
of such researches will allow to create the effective methods of scientifically reasonable recreating 
nature application. 

Keywords: environmental DNA (eDNA), persistence of eDNA, ancient and present biodiversity. 
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ДНК ОКРУЖАЮЩЕЙ СРЕДЫ:  
ЭКОЛОГИЧЕСКИЙ И ГЕНЕТИЧЕСКИЙ АСПЕКТЫ 

 

Аннотация. Осуществлен обзор научных публикаций, посвященных исследованию ДНК 
окружающей среды (ДНКос). Подана характеристика ДНКос по происхождению, физическому 
состоянию, превращениям под действием факторов окружающей среды, перемещениям в 
окружающей среде. Констатировано, что ДНКос может быть источником дополнительной 
информации о биологическом разнообразии современной и давней природы. Отмечена 
необходимость дальнейших исследований ДНКос, результаты которых позволят разработать 
эффективные способы научно обоснованного воспроизводящего природопользования. 

Ключевые слова: ДНК окружающей среды (ДНКос), устойчивость ДНКос  к факторам 
окружающей среды, древнее и современное разнообразие живой природы.  
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ДНК ОТОЧУЮЧОГО СЕРЕДОВИЩА:  
ЕКОЛОГІЧНИЙ ТА ГЕНЕТИЧНИЙ АСПЕКТИ 

 

Анотація. Здійснено огляд наукових публікацій, присвячених дослідженню ДНК 
оточуючого середовища (ДНКос). Подано характеристику ДНКос за походженням, фізичним 
станом, перетвореннями під дією чинників оточуючого середовища, переміщеннями в 
довкіллі. Констатовано, що ДНКос може бути джерелом додаткової інформації про біологічне 
різноманіття сучасного і давнього довкілля. Наголошено про необхідність подальших 
досліджень ДНКос, результати яких дозволять розробити ефективні способи науково 
обґрунтованого відтворюючого природокористування. 

Ключові слова: ДНК оточуючого середовища (ДНКос), стійкість ДНКос до чинників 
довкілля, давнє та сучасне біорізноманіття.  

 

 

ВСТУП 

ДНК оточуючого середовища (ДНКос) – це ДНК, яка може бути виділена із 
ґрунту, води, осадів, льоду чи повітря без попереднього видалення будь-яких живих 
організмів. Вона містить складну суміш клітинної (геномної) та позаклітинної 
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(деградованої в результаті загибелі клітин та наступного руйнування) ДНК різних 
організмів (Taberlet et al., 2012). Приналежність ДНКос до того чи іншого виду 
організмів визначається за допомогою так званого штрих-кодування ДНК (англ. DNA 
barcoding), за якого використовують короткі ДНК-маркери (Epp et al., 2012). Таким 
штрих-кодом може бути специфічна некодуюча ділянка певного гена довжиною 
близько 600 пар нуклеотидів. При цьому найчастіше використовують такі 
мітохондріальні гени як ген цитохромоксидази чи ген рибосомної РНК або 
хромосомний ген рибосомної РНК. 

Термін «ДНК оточуючого середовища» (англ. environmental DNA – eDNA) був 
уперше використаний у 1987 р. американськими мікробіологами (Ogram et al.,  1987), 
але широкого вжитку він набув лише в нинішньому столітті спочатку серед 
мікробіологів, а пізніше й серед широкого загалу біологів, які досліджують проблеми 
екології, еволюції, систематики тощо. 

Увага до ДНКос була інспірована можливістю перенесення небажаних генів від 
трансгенних культивованих рослин до бактерій та інших організмів дикої природи. 
Уже перші дослідження у цьому напрямку підтвердили стійкість ДНК цих рослин у 
ґрунті (Widmer et al, 1996; Gebhard and Smalla, 1999; Hay et al., 2002), а також у 
пробах ґрунтової та річкової води поблизу та за кілька кілометрів від місця 
вирощування (Matsui et al., 2001; Zhu, 2006; Douville et al., 2007). За результатами цих 
досліджень ДНК від ГМО-організмів у ґрунті зберігається досить довгий час – від 
кількох днів до кількох років, а у воді – від кількох годин до кількох днів. 

Значна частина генетичних свідчень про давні організми досягає наших часів у 
вигляді залишків позаклітинної ДНК у ґрунтових відкладеннях, водних осадах та 
льодовиках. Перше наукове повідомлення про сліди давно зниклих організмів 
з’явилося у 2003 (Willerslev et al., 2003). У відкладеннях печер Нової Зеландії  
дослідники ідентифікували ДНК 29-ти таксонів давніх рослин та двох видів птаха 
моа, а у вічній мерзлоті Сибіру –  ДНК мамонта, бізона, дикого коня та 19-ти 
таксонів рослин. У тому ж році група інших дослідників повідомила про виявлення в 
сухій печері південно-західних США ДНК вимерлого гігантського лінивця, кондора 
та інших тварин плейстоцену (Hofreiter et al., 2003). З того часу здійснено численні 
дослідження минулого та сучасного біорізноманіття  на основі ДНК евкаріотів, 
виділеної з різних джерел, включаючи материковий базальний лід, осади озер, 
материковий ґрунт, відкладення печер, воду озер, річок (Thomsen and Willerslev, 
2015). Дослідження виявили важливий факт, що дані ДНКос та інших джерел, 
наприклад пилку, скам’янілих решток організмів, живих тварин та рослин 
доповнюють один одного, показуючи достовірнішу картину різноманітності видів, 
ніж використовувані окремо (Jørgensen et al., 2011; Andersen et al., 2012; Yoccoz et al., 
2012; Parducci et al., 2013; Pedersen et al., 2013; Pawłowska et al., 2014). Таким чином, 
ДНКос потрібно розглядати не як альтернативний метод екологічних досліджень, а 
як доповнювальний до традиційних. 

У процесі вивчення ДНКос необхідно враховувати принаймні п’ять аспектів – її 
походження, фізичний стан, перетворення, переміщення та технічні проблеми (рисунок). 

Походження ДНКос 

Походження ДНКос залишаються вивченим недостатньо. Із кількох публікацій 
відомо, що вона надходить у складі фекалій (Höss et al., 1992; Poinar, 1998; Martellini 
et al., 2005; Andersen et al., 2011; Thomsen et al., 2011), сечі (Valiere and Taberlet, 2000), 
слини (Nichols et al., 2012), слизу (Ficetola et al., 2008; Jerde et al., 2011), злущень 
шкіри (Bunce et al., 2005), пір'я (Taberlet and Bouvet, 1991), листя (Trevors, 1996; Poté 
et al., 2009) тощо, або внаслідок виділення плазмід чи хромосомної ДНК живими 
прокаріотами (Meier et al., 2003). Це група первинних джерел ДНКос. Однак можливі 
ще вторинні джерела – мертві тіла та виділення хижаків, сапротрофів, детритофагів 
та копрофагів (рисунок). 
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На кількість генетичного матеріалу, виділеного організмами в довкілля, можуть 
значно впливати онтогенетичні та трофічні чинники. Наприклад, дослідження 
саламандр та риб в акваріумі показало, що кількість виділеної ними ДНК прямо 
пропорційна біомасі тіла (Maruyama et al., 2014; Pilliod et al., 2014). Крім того, молоді 
особини на одиницю маси тіла виділяли більше ДНКос, ніж дорослі. В іншому 
дослідженні було виявлено, що добре годована риба достовірно збільшувала 
виділення ДНКос порівняно з контролем (Klymus et al., 2015). 

 

 
Екологія ДНК оточуючого середовища (Barnes and Turner, 2015) 

 
Мертві клітини в оточуючому середовищі швидко лізуються мікроорганізмами, 

в результаті чого їх ДНК вивільняється (Paget and Simonet, 1994). 

Фізичний стан ДНКос 

У дослідженнях ДНКос важливим також є її фізичний стан (рисунок). Перш за 
все, вона може перебувати всередині клітин або в позаклітинному стані (Ogram et al., 
1987). З часом клітинна ДНКос вивільняється назовні, чому сприяють різні 
екологічні чинники – діяльність мікроорганізмів, наявність позаклітинних ферментів, 
механічне руйнування тощо (Levy-Booth et al., 2007). Позаклітинна ДНКос у 
подальшому може подрібнюватися на частинки (корпускули) різних розмірів. Було 
виявлено, що ДНКос коропа у воді знаходиться в клітинному та позаклітинному 
стані, а також у вигляді корпускул розміром від 180 до 0,2 і менше мікрометрів. При 
цьому найбільша доля корпускул мала розміри 1–10 мкм (Turner et al., 2014). Від 
розмірів корпускул ДНКос будуть залежати такі події як її горизонтальне та 
вертикальне переміщення, агрегація, дезагрегація, поглинання іншими організмами 
тощо. Звичайно також, що ДНКос може бути як вільною, так і зв’язаною з іншими 
речовинами або розчиненою у воді. 

Необхідні подальші дослідження, щоб переконатися, що розглянуті вище явища 
є звичайними у довкіллі. Знання механізмів, які визначають фізичний стан ДНКос, 
необхідне для удосконалення технології взяття її зразків, їх зберігання та аналізу.  

Перетворення ДНКос 

ДНКос від різноманітних організмів може, за певних умов, залишитися у 
довкіллі протягом дуже тривалого часу. Наприклад, період напіврозпаду ДНКос у 
морській та прісній воді становить від кількох годин (Paul et al., 1987; 1989) до 
кількох тижнів (Poté et al., 2009; Dejean et al., 2011; Thomsen et al., 2011; 2012). В 
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осадах і ґрунтах вона зберігається набагато довше. Так ДНК птаха моа була виявлена 
в помірно сухих відкладеннях віком до 3000 років (Haile et al., 2007), а із осадів вічної 
мерзлоти віком до 30 тис. років була виділена ДНК мамонта, а віком 400–600 тис. років – 
ДНК рослин (Willerslev et al., 2003). ДНК рослин була також виявлена в базовій 
частині льодовика віком близько 0,5 мільйонів років (Willerslev et al., 2007). 

Не дивлячись на це, ДНКос має обмежену фізичну та хімічну стабільність 
(Lindahl, 1993). Насамперед це стосується ДНК, виділеної із древніх зразків, яка є 
надзвичайно фрагментованою та хімічно зміненою внаслідок дезамінування 
цитозину і зв’язувальних ланок ланцюжків під дією різноманітних фізичних, 
хімічних і біологічних чинників оточуючого середовища (Willerslev et al., 2004; 
Deagle et al., 2006; Gilbert et al., 2007; Pietramellara et al., 2009; Briggs et al., 2010; 
Allentoft et al., 2012; Overballe-Petersen et al., 2013). У більшості випадків, вивільнена 
із організму ДНК негайно починає руйнуватися. Первинним механізмом 
позаклітинної деградації ДНК в оточуючому середовищі є дія бактерійних і грибних 
екзонуклеаз (Blum et al., 1997). Збереженню ДНКос може сприяти з’єднання її з 
оточуючими сполуками, наприклад із глинистими мінералами, великими 
органічними молекулами та іншими зарядженими частками, які захищають 
адсорбовану ДНК від дії нуклеаз (Crecchio et al., 1998). Такі заряджені частки можуть 
адсорбувати і нуклеази, що позбавляє їх здатності до позаклітинного гідролізу ДНК 
(Blum et al., 1997). Наприклад, глинистий мінерал монтморилоніт спроможний 
адсорбувати ДНК більше, ніж його власна маса тому, що його поверхня має 
потужний негативний заряд (Greaves and Wilson, 1969; Khanna and Stotzky, 1992; 
Pietramellara et al., 2007). Подібні властивості мають також гумінові кислоти та інші 
органічні сполуки, стійкі до розпаду (Huang et al., 2014). На відміну від глини, пісок 
виявився менш ефективним щодо зв’язування ДНК, перш за все через незначну 
поверхню його часток. Проте, адсорбція піском можлива і зростає зі збільшенням 
концентрації катіонів на поверхні його частинок (Lorenz and Wackernagel, 1987). 

Значна частка ДНКос поглинається бактеріями та найпростішими, в яких 
швидко метаболізується, але окремі її фрагменти зберігаються довгий час і можуть 
бути інтегровані в геном цих організмів (Lorenz and Wackernagel, 1994; Thomas and 
Nielsen, 2005; Vries and Wackernagel, 2005; Johnsborg et al., 2007; Gladyshev et al., 
2008; Boschetti et al., 2012; Overballe-Petersen et al., 2013). Це явище відоме під назвою 
трансформації. Класична природна трансформація ефективна, коли довжина 
фрагментів ДНК складає близько тисячі основ. Однак, вона можлива і у випадку 
дуже коротких фрагментів, свідченням чого є успішна інтеграція мтДНК мамонта 
довжиною всього близько 20-ти пар основ у геном ґрунтової бактерії Acinetobacter 
baylyi (Overballe-Petersen et al., 2013). 

Механізм переміщення та інтеграції генетичного матеріалу одного організму в 
геном іншого дістав назву горизонтального, або бічного перенесення генів. 
Горизонтальне перенесення генів (ГПГ) найпоширеніше серед прокаріотів. 
Вважається, що саме ГПГ зіграло важливу роль в еволюції бактерій. Незаперечним 
підтвердженням цього є легкість, з якою деякі види бактерій набувають стійкості до 
цілого спектру антибіотиків, а це можливо лише у випадку, якщо ці ознаки 
поширюються в межах виду, а не генеруються кожною лінією бактерій самостійно. 
По мірі зростання кількості секвенованих геномів евкаріотів, з’являється все більше 
свідчень поширеності цього явища серед організмів усіх рівнів організації, у тому 
числі грибів, рослин та тварин, а також між досить віддаленими організмами – 
представниками різних типів і навіть царств. Однак в експериментах ГПГ з волі 
дослідника донедавна було показане лише серед прокаріотів. (Horizontal gene transfer, 
2002). Уперше ГПГ між одноклітинним та багатоклітинним евкаріотами 
констатувала група бразильських дослідників на чолі з проф. Антоніо Тейксейра у 
2010 р. Вони виявили перенесення мітохондріальної ДНК збудника хвороби Чагаса 
Trypanosoma cruzi в геном хворих людей (Hecht et al., 2010). 
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Переміщення ДНКос в оточуючому середовищі 

Позаорганізмова ДНК переміщується у довкіллі на досить значну відстань, що 
може суттєво вплинути на результати її дослідження (рисунок). Наприклад, ДНКос 
рослин була виявлена у річковій воді за багато кілометрів від місця вирощування 
(Douville et al., 2007), у ґрунтових водах на глибині понад 3 м і навіть в артезіанській 
питній воді (Poté et al., 2009). У річковій воді на відстані понад 1 км від науково-
дослідної лабораторії виявлено мічену ДНК, яка була використана в експериментах 
(Foppen et al., 2011). Таких свідчень стає все більше. Наприклад, ДНК двох видів 
безхребетних – дафнії (Daphnia longispina) та перлівниці (Unio tumidus) – була 
виявлена у річці на відстані 10 км від місця їх існування в озері, з якого витікає річка 
(Deiner and Altermatt, 2014). Недавно описано також вертикальне переміщення 
ДНКос риб і накопичення її в осадах озер та річок (Turner et al., 2015). 

Таким чином, ДНКос має тенденцію активного переміщення у навколишньому 
середовищі. Це потрібно мати на увазі, щоб правильно інтерпретувати результати 
досліджень стосовно існування тих чи інших видів живих організмів у певному місці 
та в певний час. 

Технічні проблеми дослідження ДНКос 

Повний технологічний процес дослідження ДНКос складається із п’яти етапів: 
1) взяття зразків оточуючого середовища (базовий лід, вічна мерзлота, ґрунт, ґрунтові 
відкладення, прісна та морська вода, водні осади); 2) екстракція ДНК із цих зразків, 
враховуючи їх тип; 3) клонування екстрагованої ДНК методом PCR  (англ. polymerase 
chain reaction); 4) секвенування отриманого матеріалу; 5) виявлення помилок і 
таксономічна ідентифікація секвенованої ДНК (Thomsen and Willerslev, 2015). 

Попри природні чинники, які можуть вплинути на стан ДНКос, а отже і на 
результати її аналізу, певних проблем не позбавлений і сам технологічний процес 
дослідження (рисунок). Це і його дизайн, тобто засоби, послідовність операцій та 
умови їх здійснення. Це і хід самого експерименту, достовірність якого буде 
залежати від якості обладнання та реактивів, компетентності та добросовісності 
наукового персоналу і т.п. Не менш важливим є також здатність дослідника 
правильно інтерпретувати результати дослідження. 

ВИСНОВКИ 

Подані в нашому огляді дані свідчать, що активне вивчення ДНКос лише 
розпочалося і потрібні подальші інтенсивні зусилля екологів та генетиків у напрямку 
її дослідження. Результати таких досліджень дозволять розробити ефективні способи 
науково обґрунтованого відтворюючого природокористування. 
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