
Больше почвы для больших 
организмов – модификация метода 
метабаркодинга средовой ДНК для 
оценки разнообразия почвенного 

населения

Сотников И.В., Мартыненко Н.А., Гусев Е.С.
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Средовая ДНК в почве
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Методы выделения средовой ДНК
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Методы выделения средовой ДНК
1) «Стандартные навески» 

(0,2 – 1 г)

2) Набор PowerMax 
(Лимит – 10 г почвы)

Наборы содержат:
1) Растворы для десорбции ДНК с 

почвенных частиц (Na2HPO4), 
рН = 8

2) Реагенты для лизиса клеток
3) Реагенты для очистки от 

гуминовых кислот и остатков 
клеток
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Методы выделения средовой ДНК
3)Десорбция внеклеточной ДНК

Na2HPO4 

(PBS) 

pH = 8

700 мкл

10 г. 
почвы
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Оценка обилия беспозвоночных по данным 
метабаркодинга средовой ДНК почвы

В качестве показателей обилия традиционно 
используют относительное количество ридов 
(количество обнаруженных молекул ДНК) каждого 
таксона в образце.

Много потенциальных ошибок:
-Разная «активность продукции» ДНК животными
-Разное количество клеток (=копий гена) и размер 
организмов
-Ошибки ПЦР и секвенирования
Альтернативой относительному количеству ридов 
может быть использован показатель 
встречаемости таксонов в серии проб средовой 
ДНК

Jansch et al., 2025
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Цель
Модифицировать существующие методики выделения 
ДНК из почвы для получения репрезентативных данных о 
разнообразии почвенных беспозвоночных и  
количественных данных об их обилии.
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Отбор проб

5 м
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Отбор проб проводили в смешанном 
лесу окрестностей 
биогеоценологической станции ИПЭЭ 
РАН «Малинки», Москва

Пробы eDNA

Пробы 
Морфология

На том же участке отбирались 
пробы для характеристики 
макрофауны (ручной разбор 
проб 25*25*10 см) и мезофауны 
(Воронки Тульгерна)
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Выделение ДНК
1 Коммерческий набор для 
выделения ДНК из 0.5-1 грамм 
почвы HiPure Soil DNA Kit

2 Коммерческий набор для 
выделения ДНК из 10 грамм 
почвы Power Max DNA 
extraction kit

3. Предлагаемая методика:

10г. Почвы
+

20 мл 
буфера

Фильтрация на 
нитрат-целлюлозные 

фильтры

Использование 
фильтров в качестве 

стартового 
материала для 
выделения ДНКСостав буфера

Na2HPO4+Na2HPO4 (PBS) 
1M

NaCl 0.1M
Na-EDTA – 0.1M      рН = 8
Tris-HCl – 0.1M
SDS – 0.5%
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Методика фильтрации

Power et al., 
2023

Lopes et al., 
2020
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Сравнение методов экстракции ДНК
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Сравнение методов экстракции ДНК
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Сравнение разработанной методики 
с традиционными методами



Сравнение разработанной методики 
с традиционными методами

16
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Связь встречаемости и 
относительного числа ридов с 
обилием

Trombidiform
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Collembo
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Mesostigma
ta

Oribatid
a
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Выводы
• Предлагаемая методика предобработки почвы 

лизирующим фосфатным буфером с последующей 
фильтрацией надосадочной жидкости на бумажных 
фильтрах приводит к более эффективному выявлению 
разнообразия почвенной фауны по сравнению с 
классическими методами выделения ДНК
• Встречаемость таксонов в серии проб метабаркодинга 

eDNA может быть использована как количественный 
показатель, но лишь для некоторых таксонов.
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Устойчивость ДНК в почве

pH>
5

pH<
5

Levy-Booth et al., 
2007
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Основные этапы (в целом 
молекулярки)

Выделени
е ДНК

Подготовк
а

Библиотек
и

(ПЦР)

Секвенирован
ие

Идентификаци
я и 

фильтрация 
данных

Сбор и 
фиксация 
материала

Выбор 
гена-

баркода
и

праймеров

Биоинформати
ка

Технические этапы, которые почти 
не зависят от объекта и задач 
экологического исследования
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