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FREE DNA IN NATURE AS A TOOL OF ECOLOGICAL MONITORING  
OF THE ENVIRONMENT 

 

Abstract. Free DNA in nature or the environmental DNA (eDNA) contains unique information 
about the diversity not only of unicellular but also of multicellular organisms – fungi, plants, 
invertebrates and vertebrates in the past and contemporary nature. eDNA of a soil surface and of an 
aquatic environment may indicate a presence of contemporary living organisms and deposits, 
sediments and glaciers – wildlife diversity in the geological past. 

Fungi are reducers, symbions and parasites and play an important ecological role in nature, and so it 
is important to know their taxonomic and functional characteristics. Analysis eDNA in samples of forest 
soil showed that ascomycetes and basidiomycetes are represented most of all. They were identified as 
mycorrhizal types, plant pathogens and saprotrophes. In soils of different climatic zones DNA of numerous 
taxons of plant (herbs, shrubs, trees), unicellular and multicellular animals (protozoans, earthworms, birds, 
mammals) was discovered. In spite of this unknown species of fungi and earthworms were discovered. It 
was ascertained that eDNA of soil surface layer do not move practically and it is able to display a complete 
taxonomic filling of vertebrates and relative biomass of individual species. 

Researches of eDNA of freshwater ecosystems is focused to identify and control spreading of 
invasive species of crustaceans, mollusks, fishes, amphibians and reptiles with the goal of conservation 
of biological diversity and ecological balance. It is shown that eDNA may be a better tool to identify 
these species in comparison with traditional methods of audio and visual observation. At the same time a 
population size and an ontogenetic stage are not important. Another research direction of eDNA in a 
fresh water aims to identify species of aquatic animals (crustaceans, insects, fish, amphibians and 
mammals) at risk of extinction. A short time of eDNA existence in freshwater ecosystems is very useful 
for a nature protecting, because it can indicate a presence, status and disappearance of species. Thus 
eDNA of previous population, which is rapidly destroyed, will not interfere with the analysis. However, 
it is necessary to remember that in river ecosystems eDNA moves with the stream at a great distance. 
Further researches of eDNA in seawater samples are necessary, because in this aquatic environment the 
ability to move and storage time of free genetic material is insignificant. 

In land deposits, water sediments and glaciers free DNA do not move and may be preserved for long 
periods – till hundreds of thousands of years, that gives a possibility to obtain valuable information about 
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the wildlife of paleoenvironments. In samples of permafrost deposits was found eDNA of numerous taxons 
of fungi, plants, three species of beetles, two species of fossil bird moa, mammoth, bison, horse.  

Water sediments is rich in eDNA also. In sea sediments extracellular DNA is much more than 
in sea water. Moreover, the anoxic conditions slow down destructive processes that ensures its long-
term preservation. Sea sediments, especially estuary sediments are used to determine influence of 
human activities on the biological communities of ecosystems. Sediments of freshwater lake also 
contain eDNA, which represent degrading consequences of human interaction with the environment. 
Results of eDNA study of lake sediments as well as a study of soil deposits complement results of a 
study of pollen and fossil plant residues. It confirms a feasibility to combine traditional and molecular 
genetic methods in ecological researches to obtain most authentic data about past plant diversity. 

eDNA of many organisms is contained in glaciers. The analysis of this DNA permitted to 
identify 57 taxons of fungi, 8 orders of higher plants, taxons of protozoans and insects. 

Keywords: environmental DNA (eDNA), past and present biodiversity, top soil, fresh and sea 
water, sediments, glaciers. 
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СВОБОДНАЯ  ДНК  В  ПРИРОДЕ  КАК  ИНСТРУМЕНТ  
ЭКОЛОГИЧЕСКОГО  МОНИТОРИНГА  ОКРУЖАЮЩЕЙ  СРЕДЫ 

 

Аннотация. Обзор научных публикаций посвящен исследованию ДНК окружающей 
среды (ДНКос), которая содержит уникальную информацию о разнообразии живых 
организмов прошлой и современной природы. Представлены данные о наличии и 
биологической принадлежности ДНКос в различных типах окружающей среды – верхнем слое 
почвы, пресной и морской воде, отложениях суши, осадках озер и морей, ледниках. 
Молекулярно-генетический анализ ДНКос почвы и воды предоставляет информацию о 
таксономическом и количественном составе современной живой природы, а ДНКос 
отложений, осадков и ледников способна свидетельствовать о структуре прошлых экосистем и 
их динамике на протяжении длительного геологического периода. Для создания эффективных 
технологий научно обоснованного возобновляющего природопользования необходимы 
дальнейшие исследования ДНКос. 

Ключевые слова: ДНК окружающей среды (ДНКос), прошлое и современное 
биоразнообразие, верхний слой почвы, пресная и морская вода, отложения, осадки, ледники.  
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ВІЛЬНА ДНК У ПРИРОДІ ЯК ІНСТРУМЕНТ  
ЕКОЛОГІЧНОГО МОНІТОРИНГУ ДОВКІЛЛЯ 

 

Анотація. Огляд наукових публікацій присвячено дослідженню ДНК навколишнього 
середовища (ДНКнс), яка містить унікальну інформацію про різноманіття живих організмів у 
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минулій та сучасній природі. Подано дані про наявність і біологічну приналежність ДНКнс у 
різних типах навколишнього середовища – поверхневому ґрунті, прісній та морській воді, 
відкладеннях суходолу, осадах морів та озер, льодовиках. Молекулярно-генетичний аналіз 
ДНКнс ґрунту та води надає інформацію про таксономічну та кількісну структуру сучасної 
живої природи, а ДНКнс відкладень, осадів та льодовиків здатна свідчити про структуру 
минулих екосистем та їх динаміку протягом тривалого геологічного часу. Для розробки 
ефективних технологій науково обґрунтованого відтворюючого природокористування 
необхідні подальші дослідження ДНКнс. 

Ключові слова: ДНК навколишнього середовища (ДНКнс), давнє та сучасне 
біорізноманіття, поверхневий ґрунт, прісна та морська вода, відкладення, осади, льодовики. 

 

 

ВСТУП 

У навколишньому середовищі генетичний матеріал може перебувати у двох 
станах – у складі організму та поза його межами. ДНК поза організмом дістала назву 
«ДНК навколишнього середовища; ДНКнс» (англ. environmental DNA; eDNA). 
Характеристика ДНКнс за походженням, фізичним станом, перетвореннями під дією 
чинників навколишнього середовища, переміщеннями у довкіллі подана в нашій 
попередній публікації (Pomohaibo et al., 2016), а в цій статті розглядається наявність 
ДНКнс від різних організмів у зразках різних типів довкілля. Типами сучасного 
навколишнього середовища є поверхневий ґрунт, прісна і морська вода, а типами 
давнього навколишнього середовища – відкладення суходолу, морські осади, осади 
прісноводних озер і льодовики. 

Сучасне навколишнє середовище 

Поверхневий ґрунт. ДНКнс у ґрунті може перебувати в клітинному та 
позаклітинному стані. Припускається, що позаклітинної ДНКнс тут більше (Levy-
Booth et al., 2007; Pietramellara et al., 2009). У численних дослідженнях було показано, 
що ґрунтова ДНКнс придатна для ефективного визначення таксономічного 
різноманіття не лише одноклітинних, а й багатоклітинних організмів – грибів, 
рослин, безхребетних та хребетних тварин. 

Гриби, як редуценти, симбіонти і паразити, відіграють важливу екологічну роль 
у природі, тому дослідження ДНКнс у ґрунті дає можливість виявити їх таксономічні 
та функціональні особливості (Anderson and Cairney, 2004). Аналіз ДНКнс у зразках 
лісового ґрунту показав, що найбільше тут представлені угруповання аскоміцетів та 
базидіоміцетів – понад 80 % (O’Brien et al., 2005; Buée et al., 2009). Серед них 
ідентифіковано мікоризні види, рослинні патоґени та сапротрофи. При цьому 
сапротрофні гриби існують у лісовій підстилці, а мікоризні – у верхньому шарі 
власне ґрунту. З глибиною щільність угруповань грибів зменшується. У лісовому 
ґрунті за результатами аналізу ДНКнс була виявлена також присутність рослин, 
одноклітинних і багатоклітинних тварин. Дослідники констатують, що видову 
приналежність значної частини ДНКнс визначити не вдалося. Це може свідчити про 
те, що вона або походить від невідомих науці видів, або значно пошкоджена. 

За допомогою генетичного аналізу ґрунтової ДНКнс було здійснено 
дослідження різних альпійських рослинних угруповань – низинних луків, 
субальпійського пасовища, сухих висотних луків та пустищ (Taberlet et al., 2012). У 
кожному угрупованні були ідентифіковані домінуючі види трав’янистих і 
чагарникових рослин. На основі аналізу ДНКнс із ґрунтів різних кліматичних зон 
(північної – Норвегія, помірної – Франція та тропічної – Гвінея) було визначено 
понад 90 родин і до 700 видів рослин, переважно дерев (Yoccoz et al., 2012). При 
цьому таксономічна ідентифікація рослинних угруповань на основі аналізу ДНКнс 
повністю відповідала ідентифікації на основі традиційного екологічного 
моніторингу. Було також виявлено, що в ґрунті ДНКнс фактично не переміщається. 
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Так, ДНКнс культивованих рослин була масово виявлена в ґрунті поля вирощування, 
а за його межами не спостерігалася. 

За допомогою аналізу ДНКнс вивчається також біорізноманіття земляних 
безхребетних тварин. Особливо важливими є дослідження угруповань земляних 
черв’яків – важливих індикаторів функціонування та життєздатності ґрунтових 
екосистем. Наприклад, у ґрунті французьких Альп було виявлено ДНКнс 13 видів 
земляних черв’яків, із яких відомі 9 (Bienert et al., 2012). У зразках поверхневого 
ґрунту ряду екосистем була виявлена ДНКнс різноманітних вищих хребетних тварин: 
на страусовій фермі – культивованого виду страусів, у зоопарку – лева, 
африканського та індійського слонів, у саванних заповідниках – жирафа, зебри, 
антилопи, верблюда, тигра, страуса тощо (Andersen et al., 2012). При цьому було 
констатовано, що ДНКнс поверхневого ґрунту здатна відображати повне 
таксономічне наповнення хребетних тварин та відносну біомасу окремих їх видів.  

Прісна вода. Одне з перших досліджень ДНКнс прісної води зосередилось на 
ДНК людини, корови, свині та вівці з метою виявлення джерел фекального 
забруднення поверхневих вод (Martellini et al., 2005). Пізніше ДНКнс 
північноамериканського виду жаби-бугая була несподівано виділена із зразків води 
природного водоймища у Франції (Ficetola et al., 2008). Цей факт швидко ініціював 
зацікавленість дослідників водними екосистемами та зростання кількості досліджень 
у напрямку збереження природи (Environmental DNA, 2015). Численні подальші 
дослідження продовжували зосереджуватися на виявленні чужоземних інвазивних 
видів тварин. Було показано, що ДНКнс може бути більш досконалим інструментом 
виявлення таких видів порівняно з традиційними методами звукового та візуального 
спостереження. Цей засіб дозволяє найраніше виявляти присутність чужоземних 
інвазивних видів, незалежно від розміру популяції та стадії онтогенезу. Так, у 
прісних водоймах південно-західної Франції шляхом аналізу ДНКнс було виявлено 
38 місць існування американської жаби-бугая, в той час як за допомогою 
традиційного денного та нічного спостереження – всього 7 місць (Dejean et al., 2012). 

Аналіз ДНКнс двох видів азійського коропа в річкових системах штату Іллінойс 
(США) показав, що ареал їх поширення значно більший, ніж вважалося згідно з 
традиційними методами спостереження (Jerde et al., 2011). Цей підхід пізніше був 
використаний у дослідженнях інших видів цього ж коропа (Jerde et al., 2013). Він 
також показав присутність у водних екосистемах малопоширених видів риб (Mahon 
et al., 2013). 

Дослідження інвазивної риби-місяця в Японії з використанням ДНКнс 
підтвердили результати попередніх візуальних спостережень (Takahara et al., 2013). 
Недавно використання ДНКнс було поширене і на інвазивних плазунів (Piaggioet al., 
2014), молюсків (Goldberg et al., 2013) та ракоподібних (Treguier et al., 2014). 
Моніторинг інвазивних видів тварин є важливим інструментом контролю за їх 
поширенням з метою збереження екологічної рівноваги та біологічного різноманіття 
прісноводних екосистем. 

Інший напрям вивчення прісноводної ДНКнс стосується видів, яким загрожує 
зникнення. Тут більшість досліджень спрямовані на виявлення видів земноводних – 
жаб, саламандр, тритонів (Goldberget al., 2011; Thomsenet al., 2011; Olsonet al., 2012; 
Pilliodet al., 2013; Santaset al., 2013) та визначення їх кількісних показників 
(Thomsenet al., 2011; Pilliodet al., 2013), які дають нові можливості для оцінки 
чисельності видів. Також був здійснений кількісний аналіз рибної біомаси в прісній 
воді (Takaharaet al., 2012) та видовий склад рибних угруповань (Thomsen et al., 2011; 
Minamotoet al., 2012). Крім того, було показано, що за допомогою ДНКнс можна 
контролювати стан видів прісноводних ракоподібних, комах, риб, земноводних та 
ссавців і що такий підхід може дати досить повну інформацію про фауну річок, озер 
та ставків (Thomsenet al., 2011). 
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ДНКнс крупних організмів у прісній воді перебуває переважно всередині 
окремих клітин або мітохондрій (Turneret al., 2014), а вивільнена руйнується 
протягом днів або тижнів (Dejeanet al., 2011; Thomsenet al., 2011; Pilliodet al., 2014). 
Короткий час існування ДНКнс у прісноводних екосистемах робить її надзвичайно 
корисною у справі охорони природи, бо може сигналізувати про наявність видів, їх 
стан та зникнення. При цьому ДНКнс попередніх популяцій, яка швидко руйнується, 
не буде заважати аналізу. Проте в річкових екосистемах має місце переміщення 
ДНКнс за течією на значні відстані. Так, вільна ДНК форелі була переміщена на 
відстань 240 м за течією ріки від місця розташування клітки з живими рибами (Jane et 
al., 2014). А ДНКнс дафнії та перлівниці, які населяють озеро, була виявлена на 
відстані 10 км вниз за течією ріки, яка витікає з цього озера (Deinerand Altermatt, 
2014). .Подібні явища необхідно брати до уваги при дослідженні ДНКнс у річкових 
екосистемах. 

Морська вода. Нині добре відомо, що біорізноманіття прокаріотів та 
одноклітинних евкаріотів у морській воді може бути визначене за допомогою 
секвенування ДНК, виділеної з її зразків (Zinger et al., 2011). Проте для вивчення 
морської рибної фауни більш інформативним методом є баркодинг ДНКнс із зразків 
морської води (Kelly et al., 2014). У морській воді можна виявити також ДНКнс від 
дельфінів, але на відстані всього близько 10 м від тварин (Foote et al., 2012). Однак у 
морській воді вільна ДНК руйнується досить швидко – від декількох годин 
(Dell’Anno and Corinaldesi, 2004) до кількох днів (Thomsen  et al., 2012). Ці 
експерименти свідчать, що можливість переміщення та тривалість зберігання ДНКнс 
у морській воді незначні. Потрібні подальші дослідження, щоб переконатися, що 
ДНКнс може бути дійовим інструментом екологічного моніторингу морського 
середовища. 

Давнє навколишнє середовище 

Відкладення суходолу. Аналіз ДНКнс, як метод визначення різноманітності 
угруповань макроорганізмів, був уперше застосований до відкладень, які містять 
ДНК зниклих ссавців, птахів та рослин. Наприклад, у скам’янілих екскрементах 
викопного дрібного лінивця в печерних відкладеннях (штат Невада, США) віком у 
межах 11–28 тис. років тому було виявлено ДНК 13 родин і порядків дерев і 
трав’янистих рослин, якими він живився (Hofreiter et al., 2000). У зразках сибірської 
вічної мерзлоти віком у межах 10–400 тис. років тому ідентифіковано ДНК мамонта, 
бізона, коня та 19 різних таксонів рослин, а в доісторичних відкладеннях печер Нової 
Зеландії – ДНК двох видів викопного птаха моа та до 30 таксонів рослин (Willerslev 
et al., 2003). 

Також було показано, що в давніх відкладеннях зберігається ДНК грибів та 
комах. Наприклад, із зразків ґрунту вічної мерзлоти Північно-Східного Сибіру віком 
300–400 тис. років тому було виділено ДНК різних таксонів грибів – адаптованих до 
холоду дріжджів, паразитів рослин, симбіонтів у складі лишайників тощо (Lydolph et 
al., 2005). А у вічній мерзлоті Аляски та Чукотки віком до 26 тис. років тому була 
виявлена ДНК трьох видів жуків – довгоносика, жужелиці та стафілініди (Thomsen et 
al., 2009). 

ДНК, яка могла переміститися вертикально, не виявлена в давніх (Hansen et al., 
2006; Willerslev et al., 2004, 2007) або недавно (<1000 років тому) замерзлих 
відкладеннях (Hebsgaard et al., 2009), але між шарами незамерзлих відкладень 
переміщення ДНК можливе (Haile et al., 2007; Andersen et al., 2012). 

У суходільних відкладеннях ДНКнс може походити з фекалій, сечі, злущень 
шкіри, волосся тощо, про що свідчить виявлена там ДНК копрофільних та 
кератинофільних грибів (Lydolph et al., 2005). Високу ефективність для ідентифікації 
давнього біорізноманіття (Sønstebø et al., 2010) та дослідження недавніх екологічних 
змін у Гренландії (Jørgensen et al., 2012b) за зразками вічної мерзлоти показала 
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сучасна технологія масового паралельного секвенування (англ. massively parallel 
sequencing – MPS) (Tucker et al., 2009). 

Морські осади. Водні осади (морські та прісноводні) також багаті на ДНКнс. 
Виявлено, що в морських осадах набагато більше позаклітинної ДНК, ніж у воді 
(Dell’Anno and Danovaro, 2005). До того ж безкисневі умови суттєво уповільнюють 
нуклеазну деградацію ДНКнс і забезпечують її тривале зберігання (Corinaldesi et al., 
2011). Так, у морських та естуарних осадах була виявлена ДНКнс нематод як 
індикатора мезофауни (Bhadury et al., 2006). Естуарні осади були також використані 
для визначення впливу діяльності людини на евкаріотичні угруповання екосистем 
(Chariton et al., 2010). Детальні аналізи ДНКнс морського бентоса (Fonseca et al., 
2010) та морських осадів (Pawlowski et al., 2011) за допомогою технології масового 
паралельного секвенування на невеликій території виявили велике різноманіття 
практично всіх головних груп евкаріотів, більшість із яких були морськими. 

Озерні осади. Осади прісноводних озер традиційно використовували як 
джерело пилку, але виявилося, що вони містять також ДНКнс таких макроорганізмів, 
як риби (Matisoo-Smith et al., 2008). Пізніше із озерних осадів віком до 4600 років 
тому була виділена ДНК рослин із родин Березові, Букові та Сапиндові, аналіз якої 
підтвердив таксономічну ідентифікацію на основі викопних решток (Anderson-
Сarpenteret al., 2011). Факт тривалого зберігання ДНКнс у безкисневих умовах дає 
можливість кращого усвідомлення екологічних і еволюційних наслідків змін у 
навколишньому середовищі. Традиційно вважалося, що на Скандинавському 
півострові протягом останнього зледеніння дерева, навіть хвойні, були відсутні. 
Однак в озерних осадах віком до 22 тис. років тому на території Норвегії була 
виявлена ДНК ялини та сосни (Parducciet al., 2012). Аналіз ДНКнс озерних осадів дає 
змогу усвідомити також процеси взаємодії людини з довкіллям. За допомогою цього 
методу було продемонстровано деградуючий вплив розвитку тваринництва на 
місцеві природні екосистеми Франції, починаючи з кам’яного віку (Giguet-Covexet 
al., 2014).  

Результати дослідження ДНКнс озерних осадів, як і ґрунтових відкладень, 
доповнюють результати дослідження пилку та викопних рослинних решток, 
стверджуючи доцільність поєднання традиційних та молекулярно-генетичних 
методів екологічних досліджень з метою одержання найбільш достовірних даних про 
рослинне різноманіття минулих часів. Переконливим прикладом може бути 
порівняння результатів визначення голоценового (від близько 11,7 тис. років тому до 
сучасності) різноманіття рослин у центральній частині Скандинавії за наявністю в 
озерних осадах пилку та вільної ДНК (Parducciet al., 2013). На підставі наявності 
пилку було ідентифіковано 46 таксонів проти 14 за аналізом ДНКнс. Об’єднання цих 
двох методів дозволило ідентифікувати 52 рослинних таксони. 

Льодовики. Традиційним методом ідентифікації біоматеріалу минулих 
екосистем у льодовиках був морфологічний опис пилку рослин, спор грибів та 
решток тіл тварин і рослин. Але в кінці 90-х років минулого століття датський 
еволюційний генетик Е. Віллерслеу з колегами в шарі льодовика на півночі 
Гренландії віком 2000–4000 років тому вперше виявив локальну та переміщену 
ДНКнс різноманітних евкаріотів (Willerslev et al., 1999). На підставі молекулярно-
генетичного аналізу цієї ДНК було ідентифіковано 57 чітких таксонів грибів, рослин 
та найпростіших до рівня родів. Гриби презентовані аскоміцетами та 
базидіоміцетами, рослини – зеленими та золотистими водоростями і хвойними 
деревами, а найпростіші – інфузоріями. 

Пізніше міжнародна дослідницька група на чолі з Е. Віллерслеу в 
двокілометровій товщі льодовика на півдні Гренландії знайшла ДНКнс рослин та 
членистоногих лісової екосистеми, яка існувала на цій території протягом останнього 
міжльодовикового періоду протягом 450–800 тис. років тому (Willerslev et al., 2007). 
За результатами дослідження було ідентифіковано 8 порядків вищих рослин: Хвойні, 
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Букові, Магнолієві, Розові, Айстрові, Бобові, Злакові, Ломикаменеві. У частини цих 
порядків удалося визначити родини та роди. Членистоногі представлені лише одним 
рядом комах – Лускокрилі. 

Результати цих досліджень показали придатність молекулярно-генетичного 
аналізу ДНКнс льодовиків для екологічної реконструкції угруповань давніх 
організмів та мінливість цих угруповань під дією кліматичних змін протягом 
тривалого геологічного часу. 

ВИСНОВКИ 

Подані в нашому огляді дані свідчать, що ДНК навколишнього середовища 
(ДНКнс) містить унікальну інформацію про різноманіття живих організмів у минулій 
та сучасній природі. Ця вільна ДНК від різних організмів наявна практично в усіх 
типах навколишнього середовища – поверхневому ґрунті, прісній та морській воді, 
відкладеннях суходолу, осадах морів та озер, льодовиках. Молекулярно-генетичний 
аналіз ДНКнс ґрунту та води надає інформацію про таксономічну та кількісну 
структуру сучасної живої природи, а ДНКнс відкладень, осадів та льодовиків здатна 
свідчити про структуру минулих екосистем та їх динаміку протягом тривалого 
геологічного часу. Для розробки ефективних технологій науково обґрунтованого 
відтворюючого природокористування необхідні подальші дослідження ДНКнс. 
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