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Баркодирование ДНК растений на федеральной территории «Сириус»
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Цель: Оценка видового состава интродуцированных растений (ежевика Rubus spp., эвкалипт Eucalyptus 
spp.) на федеральной территории «Сириус» с использованием баркодирования ДНК. Полученные данные 
позволят определить интродуцированные виды, оценить степень их натурализации и возможное влияние на 
экосистему [1].
Материалы и методы: Образцы листьев изучаемых растений были собраны на различных участках федеральной 
территории «Сириус» и прилегающих районах. ДНК выделяли стандартным CTAB-методом с последующей 
очисткой силикогелевыми колонками. Для баркодирования ДНК использовали ПЦР-амплификацию маркерных 
регионов ITS и rbcL с видоспецифичными праймерами. Ампликоны секвенировали методом AmpliSeq с 
последующей биоинформатической обработкой [2]. Идентификацию видов проводили путем сравнения 
полученных последовательностей с референсными данными в базах GenBank и BOLD.
Результаты: Анализ баркодирования позволил подтвердить видовую принадлежность изучаемых растений 
и выявить особенности их генетического разнообразия. Для ежевики установлена высокая внутривидовая 
вариабельность, что свидетельствует о присутствии нескольких близкородственных видов. У эвкалипта 
значительных внутривидовых различий не зафиксировано, что указывает на использование генетически 
однородного посадочного материала.
Выводы: Применение баркодирования ДНК является эффективным инструментом для мониторинга состава 
интродуцированных растений, контроля за их натурализацией и оценки экологической безопасности 
их интродукции, что позволяет принимать обоснованные решения по сохранению или ограничению 
распространения агрессивно натурализующихся видов [3]. Внедрение методов молекулярной идентификации 
в программу озеленения федеральной территории «Сириус» повысит эффективность управления зелеными 
насаждениями и позволит снизить экологические риски.
Финансирование: Исследование выполнено за счет гранта Российского научного фонда № 24-16-20042,  
https://rscf.ru/project/24-16-20042/.
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