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В 1993 г. Беларусь ратифицировала 
Конвенцию ООН о биологическом 
разнообразии, в 2014 г. присоеди-
нилась к Нагойскому протоколу 
регулирования доступа к гене-
тическим ресурсам и совмест-
ного использования на справед-
ливой и равной основе выгод от 
их применения и проводит поли-
тику в области охраны окружа-
ющей среды в соответствии с 
их целями. Основную деятель-
ность в данной области осущест-
вляет Национальный коорди-
национный центр по вопросам 

В Национальной стратегии устойчивого развития 
Республики Беларусь на период до 2030 г. 
подчеркивается особое значение биологического 
и ландшафтного разнообразия. Животный и 
растительный мир – неотъемлемые составляющие 
сельского и лесного хозяйства, рыболовства, туризма, 
здравоохранения и пр. [1]. На территории нашей 
страны зарегистрировано около 27 100 видов живых 
организмов, из них – 4450 видов растений, 16 тыс. – 
животных, 2 тыс. – протистов (одноклеточных)  
и 4800 – грибов [2].
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28 от воздействия опасных биологи-
ческих факторов и предотвраще-
ния биологических угроз, в том 
числе совершенствование зако-
нодательства в области регули-
рования доступа к генетиче-
ским ресурсам и информации о 
нуклеотидных последовательно-
стях, механизмов мониторинга их 
использования, а также надзора и 
мер ответственности за наруше-
ние суверенных прав страны на 
выгоды, полученные от их при-
менения» [5].

Антропогенное вмешатель-
ство в природные системы при-
вело к кризису разнообразия 
видов живых организмов на гло-
бальном уровне. Это стало при-
чиной формирования мультидис-
циплинарной науки – природо-
охранной биологии (conservation 
biology), цель которой – поддер-
жание видового состава совре-
менных биологических сооб-
ществ. Она сочетает в себе как 
фундаментальные дисциплины 
(ботанику, зоологию, популяци-
онную биологию, генетику и ряд 
других), так и сугубо прикладные, 
изучающие управление природ-
ными ресурсами и их использо-
вание. В деле сохранения биораз-
нообразия необходимо объеди-
нить узкоспециализированные 
навыки для изучения экосистемы 
целиком, чтобы ученые разных 
направлений работали совместно 
для решения общих задач, поэ-
тому междисциплинарный под-
ход к этой проблеме эффектив-
нее редукционистского.

В 6-м Национальном докладе, 
посвященном выполнению Кон-
венции о биологическом разно-
образии в Республике Беларусь,  
была озвучена следующая задача: 
«Поддержание генетического раз-
нообразия природной флоры и 
фауны, культивируемых расте-
ний, сельскохозяйственных и 
домашних животных, создание 

и пополнение банка генетиче-
ских ресурсов человека, живот-
ных, растений, микроорганизмов 
Республики Беларусь…» [2]. Это 
подчеркивает важность сохра-
нения и расширения биоресурс-
ных (генетических) коллекций – 
необходимого инструмента изу-
чения растительного и животного 
мира. Именно коллекции пред-
ставляют собой долговременные 
хранилища биоматериалов любых 
организмов, которые дают воз-
можность исследователю выби-
рать для работы интересующие 
его объекты. 

Обязательное условие работы 
ботанических учреждений – 
создание и поддержание набора 
растений, представляющих раз-
личные уровни организации, – 
от организменного до молеку-
лярного (коллекции живых рас-
тений, семян, культуры клеток, 
гербарии, криоколлекции и др.).  
Такие депозитарии становятся 
важным источником знаний и 
дают возможность применять 
их на практике, решая проблемы 
экологии и рационального при-
родопользования. Современные 
научные подходы требуют от уче-
ных не ограничиваться изуче-
нием одного типа биологического 
материала (клеток, семян, гер-
барных образцов), а проводить 
комплексные исследования всего 
растительного организма, в том 
числе и на генетическом уровне. 
В Институте генетики и цито-
логии НАН Беларуси с 2013 г.  
функционирует Республикан-
ский банк ДНК человека, живот-
ных, растений и микроорганиз-
мов, в котором собраны, ката-
логизированы и находятся на 
хранении образцы ДНК и биоло-
гического материала различных 
организмов. Научная деятель-
ность банка носит многоплано-
вый характер, одно из ее направ-
лений – изучение и инвентариза-

доступа к генетическим ресур-
сам и совместного использова-
ния выгод (НКЦГР), созданный на 
базе Института генетики и цито-
логии Национальной академии 
наук Беларуси [3]. 

Его сотрудники в составе 
рабочей группы, созданной по 
приказу министра природных 
ресурсов и охраны окружаю-
щей среды Республики Беларусь, 
в 2021–2022 гг. принимали уча-
стие в разработке концепции и 
проекта Закона «Об обращении с 
генетическими ресурсами», кото-
рый 19 февраля 2024 г. был одо-
брен на заседании Совета Нацио- 
нального собрания Республики 
Беларусь. Он направлен на регу-
лирование доступа к генетиче-
ским ресурсам и их сохранение 
как национального богатства 
страны, получение на справед-
ливой и равной основе выгод от 
их использования зарубежными 
исследователями и иными заин-
тересованными лицами. Его при-
нятие актуально и своевременно 
именно сейчас, когда в результате 
комплексного влияния различ-
ных факторов, особенно антро-
погенных, за последние 200 лет  
из состава флоры Беларуси 
исчезло около 70 ранее встречав-
шихся аборигенных видов рас-
тений. В стране 303 вида дико-
растущих растений и 202 вида 
диких животных включены в  
Крас  ную книгу как редкие и 
находящиеся под угрозой исчез-
новения [4]. 

Важность правового регули-
рования в данном сегменте отра-
жена также в главе 8 Концепции 
национальной системы обеспе-
чения биологической безопасно-
сти, утвержденной в марте 2022 г.  
Советом Министров Республики 
Беларусь, где обозначена необхо-
димость принятия комплекса мер 
«для защиты населения, живот-
ных и охраны окружающей среды 
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ция растительных генетических 
ресурсов на основе современных 
методов молекулярной биоло-
гии. Так, в составе секции «Банк 
ДНК растений» начиная с 2017 г. 
создана и ежегодно пополняется 
коллекция дикорастущей флоры, 
включающая образцы редких 
и находящихся под угрозой 
исчезновения видов, вошедших 
в 4-е издание Красной книги, с 
целью сбора, сохранения и изу-
чения уникальной генетической 
информации генотипов растений 
с низкой адаптационной способ-
ностью. При этом сбор матери-
ала осуществляется без изъя-
тия объектов из мест произрас-
тания, то есть численность при-
родных популяций охраняемых 
видов не нарушается. В связи с 
этим Республиканский банк ДНК 
может выступать в роли ресурс-
ного центра, аккумулирующего 
материал для экологических и 
популяционных исследований, 
тем самым внося свой вклад в 
сохранение биоразнообразия 
флоры нашей страны. 

К настоящему времени Кол-
лекция ДНК редких видов расте-
ний насчитывает почти 800 образ-
цов ДНК и биологического мате-
риала. Депонированы предста-
вители 101 вида I–IV категорий 
национальной природоохранной 
значимости из основного списка и 

списка профилактической охраны 
Красной книги. 

Коллекция цветковых расте-
ний (Angiospermae) включает 81 
вид из 34 семейств, среди кото-
рых наиболее широко представ-
лены лютиковые (Ranunculaceae) 
и  орх и д н ые (O rchid a c e a e). 
Кроме таксономического деле-
ния образцы разделены по гео-
графическому принципу: выде-
лены коллекции, включающие 
охраняемые растения из Нацио-
нальных парков «Нарочанский», 
«Беловежская пуща», «Браслав-
ские озера», «Полесский госу-
дарственный радиационно-эко-
логический заповедник», а также 
редкие виды, произрастающие на 
охраняемых и неохраняемых тер-
риториях Гомельской, Гроднен-
ской, Витебской и Минской обла-
стей. Республиканский банк ДНК 
тесно сотрудничает с лаборато-
рией флоры и систематики расте-
ний Института эксперименталь-
ной ботаники имени В.Ф. Купре-
вича НАН Беларуси, биологиче-
ским факультетом Брестского 
государственного университета 
им А.С. Пушкина, научными отде-
лами природоохранных учрежде-
ний Беларуси. 

Первым и важным шагом в 
разработке стратегии сохране-
ния растительного генофонда 
является инвентаризация ресур-

сов, проводимая с целью учета и 
сбора данных о количественных 
и качественных характеристиках 
популяций. При этом собирается 
информация о видовом составе 
природных объектов, их жизне-
деятельности, степени морфоло-
гической и генетической измен-
чивости. В результате оценива-
ется существующее биоразно- 
образие и выявляются объекты, 
нуждающиеся в особом внима-
нии и изучении. 

Основным способом видо-
вой идентификации растений 
по-прежнему остается мор-
фологический метод, однако 
как надежный дополнитель-
ный подход, а в отдельных слу-
чаях и единственно возмож-
ный, используется молекуляр-
но-генетический анализ. Бла-
годаря достижениям в области 
секвенирования и программ-
ных технологий последователь-
ности ДНК стали источником 
новой информации для луч-
шего понимания эволюцион-
ных и генетических взаимоот-
ношений живых организмов. Для 
подтверждения принадлежно-
сти на видовом уровне наиболее 
удобен метод ДНК-штрихкодиро-
вания (ДНК-баркодинг), позво-
ляющий определять нуклео- 
тидные последовательности 
вариабельных таксономически 
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настоящий

Любка
зеленоцветковая
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30 значимых участков, так называ-
емых ДНК-штрихкодов. Данный 
способ основан на предположе-
нии, что короткая стандартизи-
рованная последовательность 
ДНК-штрихкодов может помочь 
различать виды, поскольку меж-
видовая генетическая изменчи-
вость превышает таковую вну-
три вида. Нуклеотидная последо-
вательность изучаемого образца 
сравнивается с библиотекой эта-
лонных данных и при фиксации 
точного соответствия с имею-
щимися там штрихкодами иден-
тифицируется. Несовпадение 
может указывать на возникно-
вение нового гаплотипа или гео-
графического варианта, либо на 
существование недавно обнару-
женного вида.

Система молекулярной иден-
тификации превращается в гло-
бальную сеть, необходимым эле-
ментом которой являются спра-
вочные библиотеки эталонных 
ДНК-штрихкодов для известных 
видов. С целью их создания про-
водятся крупномасштабные кам-
пании по отбору проб и секвени-
рованию коллекций в музеях при-
роды, гербариях и других ресурс-
ных центрах по всему миру, 
благодаря чему наследие более 
чем столетней естественной исто-
рии может быть использовано в 
современных научных исследо-
ваниях. Согласно рекомендациям 
Международного центра по бар-

кодингу CCDB, коллекционные 
образцы должны содержать сле-
дующую информацию: название 
вида; данные ваучера; запись о 
сборе; идентификатор образца; 
последовательность ДНК-штрих-
кода; ПЦР-праймеры для получе-
ния ампликона. 

Сотрудники Республиканского 
банка ДНК подтверждают видо-
вую принадлежность образцов 
растений с помощью 4 основных 
маркеров: ядерного ITS2 и хлоро-
пластного rbcL, psbА-trnН, matK. 
Генетические данные, полученные 
в ходе генотипирования редких 
видов, аккумулируются в локаль-
ной базе ДНК-штрихкодов, кото-
рая позволяет при необходимости 
проводить сравнительный ана-
лиз образцов из разных регионов 
произрастания. 

Помимо прикладного значе-
ния (исключение случаев невер-
ного определения вида, контроль 
чистоты образца, инвентариза-
ция генетических ресурсов како-
го-либо региона) ДНК-штрихко-
дирование стало эффективным 
инструментом фундаментальных 
дисциплин – молекулярной фило-
гении и популяционной генетики. 
Исследования, касающиеся пер-
вой, затрагивают эволюционные 
взаимоотношения между таксо-
номическими уровнями надви-
дового порядка, тогда как изыска-
ния в области второй нацелены на 
вариации внутри и между популя-

циями одного вида. ДНК-штрих-
кодирование применимо к обеим 
дисциплинам и позволяет охарак-
теризовать разные уровни орга-
низации, поскольку направлено 
на идентификацию видов и фоку-
сируется на их разграничении [6]. 

В течение последнего деся-
тилетия произошла интеграция 
метода в качестве рутинной про-
цедуры в таксономию, что при-
вело к ряду методологических 
достижений в этой науке. Таксо-
номическое исследование требует 
сбора морфологических и эколо-
гических данных и может разли-
чаться для разных комплексов (то 
есть требует применения разных 
методов и навыков). ДНК-штрих-
кодирование открыло перспек-
тивы в определении видов, упро-
стило этот процесс благодаря 
относительно стандартизирован-
ным протоколам секвенирования 
и маркировки данных. С другой 
стороны, ускорение инвентари-
зации живых организмов озна-
чает упрощение процедур, что 
не всегда сказывается позитивно 
на результатах, поэтому в науч-
ных кругах считается оптималь-
ным интегративный подход, соче-
тающий классическую таксоно-
мию и генетический анализ [7]. 
В плохо изученных таксономи-
ческих группах ДНК-штрихко-
дирование может предшество-
вать обычным таксономическим 
работам с целью отсортировки 
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31образцов по генетически дивер-
гентным группам [8]. Кроме того, 
метод является важным подспо-
рьем в открытии новых видов, 
которые можно обнаружить в 
результате массового скрининга 
генетическими методами. Если 
выявлен неизвестный образец, не 
имеющий точного соответствия 
в библиотеке ДНК-штрихкодов, 
это еще не основание интерпрети-
ровать его как новый вид. Такой 
образец рассматривают в контек-
сте традиционного таксономиче-
ского анализа, который обычно 
выполняется намного медленнее, 
но дает более надежные резуль-
таты, особенно с учетом предва-
рительно полученной генетиче-
ской информации [6]. С помощью 
ДНК-штрихкодирования можно 
находить уникальные с гене-
тической точки зрения микро-
популяции, редкие биотипы и 
формы, проводить таксономиче-
скую ревизию разных системати-
ческих групп [8].

Современная таксономия – это 
активная область исследования, 
так как гипотезы разграничения 
видов постоянно пересматрива-
ются и уточняются. В этом кон-
тексте целесообразны молекуляр-
но-генетические исследования не 
только с целью достоверной иден-
тификации видов, но и для реше-
ния некоторых спорных вопросов 
взаимоотношений между ними 
в пределах семейств. Сотрудни-
ками Республиканского банка 
ДНК на примере анализа измен-
чивости ядерного маркера ITS 
уточнен таксономический статус  
16 видов орхидных – представи-
телей флоры Беларуси, из которых 
13 включены в Красную книгу. 
Показано, что их филогенетиче-
ские взаимоотношения полно-
стью согласуются с существую-
щей таксономией этого семейства, 
основанной на данных классиче-
ской систематики [9]. 

Кроме того, 11 редких видов 
семейства лютиковых, отно-
сящихся к 2 подсемействам и  
7 родам, оказались хорошо раз-
личимы на основании сравне-
ния нуклеотидных последова-
тельностей ITS-региона. Семей-
ство лютиковых – одно из самых 
крупных по количеству и разно-
образию видов, что создает труд-
ности при выяснении родствен-
ных отношений среди подсе-
мейств и их филогении. Вариа-
бельность ITS-региона оказалась 
полностью согласованной с суще-
ствующей таксономией и позво-
лила эффективно установить 
статус отдельных таксономиче-
ских групп внутри семейства [10].  
С помощью ДНК-штрихкода 
ITS2 дана оценка генетического 
полиморфизма образцов водя-
ного ореха – спорного таксона, 
который рассматривается либо 
как один полиморфный вид, либо 
в соответствии с морфологией 
плодов как 10 и более отдель-
ных видов. Анализ трех морфо-
логически различающихся групп 
водяного ореха не выявил гене-
тических различий между этими 
типами по ДНК-штрихкод у 
ITS2, что можно рассматривать 
как факт принадлежности всех 
образцов растения из разных 
популяций Беларуси к одному 
виду или как свидетельство того, 
что они произошли от общего 
предка за короткий промежу-
ток времени и являются фило-
генетически близкими родствен-
никами [11].

Таким образом, ДНК-штрих-
кодирование зарекомендовало 
себя как зрелая область науки о 
биоразнообразии, заполняющая 
концептуальный разрыв между 
традиционными ботаническими 
дисциплинами и новыми иссле-
дованиями в молекулярной гене-
тике. А широкая специализа-
ция и возможность привлекать 

специалистов из разных обла-
стей знаний – идеальное сочета-
ние для достижения реальных 
результатов в биологии охраны 
природы.
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