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Микроводоросли в широком смысле представляют собой древнюю экологическую груп-
пу, объединяющую разнообразные таксономические организмы про- и эукариотической
природы – такие как цианобактерии, зеленые, диатомовые, желто-зеленые, харофитовые
и другие водоросли. Эти организмы отличаются уникальной физиологией, высокой эко-
логической адаптивностью и пластичностью, что позволяет им занимать доминирующие
позиции в различных экосистемах. Благодаря своим особенностям, микроводоросли не
только стали эволюционно успешной группой, но и нашли широкое применение в таких
сферах как экологический мониторинг, сельское хозяйство, биоэнергетика, а также в фар-
мацевтической и пищевой промышленности.

Неотъемлемой частью современной альгологии являются два направления: ДНК-так-
сономия и ДНК-баркодинг водорослей. Первое связано с описанием новых и ревизией из-
вестных видов, второе – с их идентификацией [1]. Определение таксономической принад-
лежности организмов осуществляется на основе ДНК-анализа, что, однако, не отменяет
традиционные морфологические методы. Выделение ДНК представляет собой важнейший
этап подготовки образцов для молекулярно-генетических исследований, биохимических
и клинических анализов. Чистота и качество извлеченного материала напрямую влия-
ют на точность и воспроизводимость последующих процедур, включая амплификацию
и секвенирование. В настоящее время для выделения ДНК из растительных образцов,
включая водоросли, имеется широкий ряд методов: выделение фенол-хлороформом [4],
CTAB-метод [6], выделение на спин-колонках [5], магнитных частицах [7], с помощью ани-
онобменных смол [2] и т.д. Тем не менее, некоторые из них могут быть небезопасны за
счёт токсичных веществ, а другие – дорогостоящи, так как реализованы в коммерческих
наборах.

Целью настоящей работы являлась апробация экономичного и быстрого метода вы-
деления ДНК из биомассы микроводорослей, предложенного Fei с соавт. [3], на широкой
выборке различных таксономических групп микроводорослей из Всероссийской коллек-
ции микроорганизмов: 16 штаммов – Chlorophyta, 2 штамма – Heterokontophyta, 2 штамма
– Charophyta и 3 штамма – Cyanobacteria.

В результате работы было установлено, что процедура кипячения (100 ∘C) в течение 5
мин позволила получить препараты ДНК, которые успешно амплифицировались для 65%
штаммов. В качестве преимуществ использованного протокола отметим простоту, эконо-
мичность, меньшее количество затраченного времени и манипуляций в целом, высокую
воспроизводимость результатов в пределах одного штамма, а также сопоставимое каче-
ство полученных ДНК-препаратов по сравнению с коммерческим набором для выделения
ДНК из растительных клеток. В качестве недостатков выделим низкую воспроизводи-
мость результатов в пределах одного рода, класса и отдела.

Данный метод выделения суммарной ДНК рекомендуем для первичного массового ру-
тинного анализа неидентифицированных штаммов в научно-исследовательских лабора-
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ториях, а также при организации практических занятий по молекулярно-генетическому
анализу в высших и средних учебных заведениях.

Работа поддержана Министерством науки и высшего образования Российской Федера-
ции (тема № 122040100065-3).
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