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на основе сравнения друг с другом множества биоло-
гических образцов получать значимые научные дан-
ные о происхождении жизни на Земле, ее развитии, 
а также внедрять получаемые знания в практику 
и использовать их для сохранения биоразнообразия 
нашей планеты.

Именно такой подход реализуется при выпол-
нении проекта «Ноев ковчег», посвященного со-
хранению биологического разнообразия, его иссле-
дованию и полезному использованию в экономике. 
Важнейшим условием успешной реализации про-
екта является создание единого биоколлекционного 
виртуального пространства, в котором аккумули-
руются самые разнообразные данные о максималь-
но возможном количестве биологических образцов. 
Такое пространство уже создано, пока что в масшта-
бах МГУ, однако в дальнейшем планируется выход 
на всероссийский уровень. Уже сейчас можно ут-
верждать, что такой глобальный подход к изучению 
биоразнообразия существенно повышает уровень на-
учных результатов, позволяя выявлять более общие 
и более сложные закономерности организации жизни 
на нашей планете.

Настоящий обзор посвящен подведению проме-
жуточных итогов проекта в части классических био-
логических коллекций (животный, растительный 
и микробиологический материал). 
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РЕФЕРАТ Проект «Ноев ковчег», выполняющийся в МГУ имени М.В. Ломоносова с 2015 года и посвящен-
ный исследованию биологического разнообразия, стал крупнейшим российским проектом в области наук 
о жизни. За время его выполнения открыто несколько сотен новых видов живых существ, проведена ком-
плексная генетическая и биохимическая паспортизация новых и уже хранившихся в коллекциях МГУ об-
разцов. Разработана не имеющая аналогов единая информационная система проекта. В настоящем обзоре 
суммированы научные достижения, связанные с развитием классических коллекций МГУ в рамках проекта, 
а также обсуждаются перспективы их дальнейшего развития.
КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА биобанк, депозитарий, животные, микроорганизмы, растения. 

ВВЕДЕНИЕ
В настоящее время ни у кого не вызывает сомне-
ний, что в ближайшем будущем наша жизнь будет 
во многом определяться так называемыми «боль-
шими данными» (big data) – гигантскими массивами 
информации, эффективная работа с которыми уже 
сейчас совершает настоящие революции во многих 
аспектах жизнедеятельности человека. В области 
наук о жизни термин «большие данные» традиционно 
ассоциируют с геномной информацией – результата-
ми секвенирования большого числа геномов живых 
существ. Однако геномные данные – это только один 
из видов настоящих «больших данных» наук о жиз-
ни, а именно биологических коллекций. Под биологи-
ческой коллекцией понимают систематизированное 
хранилище совокупности образцов биологического 
материала любой природы – от засушенных расте-
ний до живых клеток человека и тех же геномных 
данных.

Сейчас становится ясным, что потенциал биологи-
ческих коллекций существенно выше, чем это было 
принято считать. Однако для реализации этого по-
тенциала необходимо рассматривать биологические 
коллекции именно как «большие данные», т.е. как ис-
точник огромного количества информации о живых 
системах. Оперируя такой информацией и исполь-
зуя современный методологический арсенал, можно 
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ЖИВОТНЫЕ
Задача биобанка – накопление коллекций, адекват-
но отражающих многоаспектное биоразнообразие 
(БР), что позволяет исследовать разные его прояв-
ления. Проведен анализ научного статуса зоологиче-
ских коллекций [1], показано, что при изучении БР 
коллекции выполняют функцию исследовательской 
выборки. Их главная характеристика – репрезента-
тивность, которую детализируют информативность, 
достоверность, систематичность, объем, структура 
и др.

Исследования по разделу «Животные» нацеле-
ны на анализ ключевых аспектов БР на основе ком-
плексного подхода, сочетающего филогеномный 
и электронно-микроскопический анализ, а также 
3D-реконструкцию серий гистологических срезов. 

Макротаксономический анализ основных групп 
Animalia включал таксоны рангом от отряда до типа. 
Принципиально новым стало надежное обоснование 
гипотезы монофилии клады Lophophorata с типами 
Phoronida, Brachiopoda и Bryozoa: в ее пользу свиде-
тельствуют особенности целомической системы и ин-
нервация щупалец лофофора [2–9]. Вывод принци-
пиально важен для выяснения структуры филогении 
животных на уровне базальной радиации Metazoa. 
Прорывным стало исследование филогенетических 
отношений в классе Ophiuroidea. Он разделен на над-
отряды Euryophiuridа и Ophintegrida, выявлены 
четыре новых отряда и 11 семейств [10]. Получены 
существенно новые результаты по систематике от-
ряда Nudibranchia (Mollusca), описаны три новых се-
мейства [11]. В рамках концепции онтогенетической 
систематики показано значение педоморфоза в фор-
мировании новых таксонов высокого ранга и необхо-
димости изучения разнообразия онтогенетических 
паттернов для их выявления [12–15]. Молекулярно-
филогенетический анализ доказал монофилию 
восьми родов надотряда Acrothoracica (Copepoda) 
[16]. Анализ родового состава выявил 24 новых так-
сона этого ранга в классах Gastropoda, Maxillopoda, 
Mammalia [11, 17–22]. Очевидно, что филогеномный 
подход к анализу структуры макротаксономического 
разнообразия недостаточен: его должно дополнять 
изучение морфологического разнообразия на уров-
не онтогенетических паттернов. Это согласуется 
с новейшими идеями концепции «evo-devo» о том, 
что историческое развитие многоклеточных организ-
мов есть главным образом эволюция их онтогенезов; 
в макротаксономических исследованиях эти идеи 
развивает концепция онтогенетической систематики.

Микротаксономический анализ видов и подви-
дов проводили на основе концепции интегративной 
систематики: идентификацию видов осуществляли 
на генетическом материале, затем результаты уточ-

няли с помощью морфологических и эпифенотипиче-
ских (в том числе акустических) признаков. 

Выявлены новые виды и подвиды животных 
(в скобках указано их число) в типах Cercozoa (4) [23, 
24], Cnidaria (1) [25], Kamptozoa (6) [21, 26], Phoronida 
(5) [3, 27], Nematoda (13) [28, 29], Annelida (9) [30–33], 
Chaetognatha (1) [34], Mollusca (27) [11, 17, 18, 35–41]; 
в классах Maxillopoda (23) [42–46], Arachnida (2) 
[47, 48], Insecta (48) [49–60], Osteichthyes (7) [61–63], 
Amphibia (16) [64–67], Reptilia (14) [68], Aves (4) [69], 
Mammalia (4) [22, 70]. Впервые показана возможность 
надежной идентификации родственных видов и под-
видов ряда азиатских Insecta, Amphibia, Reptilia, 
Aves и Mammalia по акустическим параметрам [71–
76]. Разработан метод определения генетической 
идентичности медуз и полипов в лабораторных ли-
ниях некоторых Cercozoa, позволяющий адекватно 
оценивать их видовое разнообразие [77]. Проведена 
маркировка видового и подвидового уровней таксо-
номической дифференциации групп Asterocheridae 
и Ascothoracida [43, 45]: корректное разграничение 
этих уровней – одна из ключевых проблем микро-
систематики.

На основе геномной филогеографии в сочетании 
с генетическим баркодингом получены новые дан-
ные о структуре видового разнообразия в ряде групп 
животных. Изучены сем. Nothybidae (Insecta) [78], 
промысловые виды сем. Salmonidae и Cyprinidae 
(Osteichthyes) [79–84], формы из 10 семейств назем-
ных позвоночных Евразии [64, 85–95]. Показана вы-
сокая эффективность анализа гена COI для оценки 
разнообразия филогенетических связей в ряде ро-
дов Amphibia [96]. Предварительное исследование 
молекулярно-генетического и морфологического 
разнообразия представителей сем. Megophryidae, 
Dicroglossidae, Microhylidae, Rhacophoridae 
(Amphibia) и Gekkonidae (Reptilia) выявило высо-
кий уровень «скрытого» видового разнообразия, 
требующего детального изучения. Сравнительный 
анализ географической изменчивости модельных ви-
дов птиц Палеарктики (сем. Aegithalidae, Sylviidae, 
Corvidae и др.) указывает на группоспецифич-
ный характер их внутривидовой дифференциации 
[97]. Показано, что в роде Darevskia (Reptilia) про-
исходит активная ретикулярная микроэволюция 
[98]. Выявление комплекса симпатрических форм 
рода Salvelinus (Osteichthyes) позволяет предпо-
лагать их симпатрическое видообразование [81, 82]. 
Выяснено, что на Командорских о-вах в услови-
ях изоляции происходит формирование местных 
популяций Hypomesus olidus и Salvelinus malma 
(Osteichthyes) как самостоятельных единиц [99, 100]. 
На основе комплексного анализа рыб из нескольких 
семейств показано слабое соответствие диверген-
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ции популяционных и видовых единиц по морфоге-
нетическим характеристикам и наличие большого 
числа криптических видов; видовое разнообразие 
изученных групп животных существенно недооце-
нено. Ключевая задача состоит в переводе «скрыто-
го» разнообразия в «явное» за счет сбора и хранения, 
в том числе новых форм коллекционного материала, 
и разработки новых методов анализа видовой диф-
ференциации. 

Из результатов исследования мерономического 
разнообразия животных наиболее впечатляет де-
монстрация того, что миниатюризация насекомых 
отрядов Coleoptera (сем. Ptiliidae), Psocoptera (сем. 
Liposcelididae) и Thysanoptera, по размерам сопоста-
вимых с одноклеточными (около 1 мм), почти не ска-
зывается на анатомии важнейших органов головного 
отдела [101, 102]. Результат принципиально важен 
для понимания механизмов обеспечения консер-
вативности строения многоклеточных животных. 
У Phoronida описан новый тип оогенеза – аутогете-
росинтез [103], расширяющий представления о раз-
нообразии онтогенетических паттернов. У предста-
вителей ряда семейств Orthoptera впервые выявлен 
механизм эмиссии звуковых сигналов, выдвинуто 
предположение о неоднократном формировании 
сходного стридуляционного сигнала в их эволю-
ции [71]. Результаты анализа вибрационных и зву-
ковых сигналов у видов ряда семейств Orthoptera 
и Homoptera [71–73, 77] подтверждают гипотезу 
о том, что они служат эффективным репродуктив-
ным барьером. Показано, что краниальные разли-
чия изолированных популяций песца Vulpes lagopus 
на Командорских о-вах возникли в результате отбо-
ра, а не генетического дрейфа [104].

В исследованиях биохорологического раздела об-
следованы фаунистические комплексы беспозвоноч-
ных и позвоночных животных морей Арктического 
бассейна, российского Дальнего Востока, Северной 
Атлантики, тропических морей Австралазии, 
Красного моря. Результативным стал анализ раз-
нообразия представителей пяти отрядов Nematoda 
гидротермальных сайтов Срединно-Атлантического 
хребта на глубинах 1200–1500 м [105, 106]. По так-
сономическому составу и биологическим характе-
ристикам гидротермальные нематоды отличаются 
от глубоководных батиальных и абиссальных нема-
тод, но сходны с шельфовыми и сублиторальными 
видами и сообществами. Показано, что фаунистиче-
ское разнообразие морских бентосных гетеротроф-
ных представителей Flagellata в Мировом океане 
более соответствует предсказаниям модели «кос-
мополитизма», чем «умеренного эндемизма» [107]. 
Показано, что фауна Harpacticoida в низких широтах 
значительно более богата и обладает существенно бо-

лее высокой степенью эндемизма в сравнении с фау-
ной высоких широт; при этом население мелководной 
(до 50 м) и более глубоководной зон отличается по ви-
довому составу. Обнаружено значительное различие 
фауны Harpacticoida между восточными и западны-
ми акваториями арктических морей [108]. В составе 
и разнообразии макробентоса моря Лаптевых выяв-
лено наличие «генерального» батиметрического трен-
да: один комплекс факторов влияет как на состав, 
так и на функционирование донных сообществ [109]. 
Установлено, что различия в составе пресноводных 
фаун Cladocera Арктической и Субарктической 
зон определяются в первую очередь современными 
климатическими факторами, что позволяет исполь-
зовать эти фаунистические комплексы в качестве 
биоиндикаторов [110]. Проведены масштабные ис-
следования видового состава беспозвоночных аркти-
ческих и дальневосточных морей: получены новые 
данные по представителям Ciliophora и Kamptozoa 
[109, 111–113]. Выявлено соотношение между гене-
тическим, морфологическим и таксономическим раз-
нообразием в четырех семействах Annelida из фа-
уны северных морей [109]. Уточнен видовой состав 
Cladocera пресноводных озер и мелководных морей 
Азии [114, 115]; выяснено, что фауна Cladocera при-
брежных вод о. Борнео существенно беднее матери-
ковой [116]. В бассейне р. Белая выделены четыре 
типа сообществ раковинных амеб (Testacea) [117].

Принципиально важна разработка комплексного 
подхода к долгосрочному мониторингу простран-
ственной динамики видового и фаунистического раз-
нообразия на основе регулярного сбора и анализа 
мониторинговых коллекций в фокальных регионах 
Северной Евразии [118]. Он позволяет выявлять ре-
гионы с потенциально повышенной уязвимостью био-
разнообразия и предлагать меры по его сохранению.

Изучение экологического аспекта БР связано, 
главным образом, с анализом пространственной 
динамики энергетики птиц, населяющих разные 
природные зоны. Подтверждена значительная спе-
цифика энергетики тропических птиц Старого Света, 
в частности, отсутствие филогенетического сигнала 
в независимом от массы тела базальном метаболизме 
[119].

РАСТЕНИЯ
Реконструкция происхождения, расселения и род-
ственных связей различных групп растений в про-
екте решается с широким привлечением в классиче-
скую науку молекулярных методов.

В семействе Fabaceae результаты многолетне-
го молекулярно-генетического и морфологического 
анализа диких лядвенцев позволили реконструиро-
вать не только эволюцию рода Lotus, но и ключевые 
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моменты исторической биогеографии группы [120]. 
Также показана независимость близких к лядвенцам 
родов Hammatolobium, Tripodion и Cytisopsis [121]. 
Также реконструирована история рода Lagochilus 
из семейства Lamiaceae [122]. Показано, что диверси-
фикация этого центральноазиатского рода напрямую 
связана с недавней геологической историей и после-
дующими климатическими сдвигами. В семействе 
Apiaceae на основе анализа ДНК пересмотрен объем 
внутриродовых подразделений в роде Prangos, в ко-
тором установлен новый подрод Koelzella [123]. В его 
составе, в свою очередь, в качестве отдельного вида 
восстановлен «забытый» афганский эндемик Prangos 
akymatodes [124]. Кроме того, в род Prangos для при-
дания ему монофилетичности был перенесен моно-
типный род Alococarpum [125].

Интегративный молекулярно-морфологический 
подход позволяет не только устанавливать проис-
хождение и родство таксонов, но и восстанавливать 
наиболее вероятный ход эволюции отдельных при-
знаков. Так, установлено наличие односемянных 
плодов у общего предка порядка Caryophyllales, на-
считывающего 12000 видов [126]. Дана подробная 
характеристика семян полифилетического рода 
Mollugo, что позволило сделать важные заклю-
чения для систематики и таксономии групп [127]. 
Согласованность признаков строения семян с новей-
шими молекулярными данными показана и для кав-
казских видов рода Minuartia [128].

С помощью молекулярно-филогенетического ана-
лиза показана необходимость пересмотра многих 
групп мхов. Наиболее показателен пример с поли-
филией семейства Ditrichaceae: подробный анализ 
убедительно показал, что признаки, считавшиеся 
таксономически значимыми, возникли независи-
мо в разных группах [129]. Из этого родства описан 
новый порядок и три новых семейства мхов [130]. 
Дальнейшая ревизия отдельных групп мхов привела 
к значительному пересмотру отношений в порядке 
Grimmiales [131]. 

Решение частной задачи по описанию нового вида 
Bryoerythrophyllum duellii с привлечением моле-
кулярных данных не только по этому роду, но и его 
ближайшим родственникам, позволило полностью 
пересмотреть объем рода Bryoerythrophyllum [132].

Проведено глубокое изучение геномов цветковых 
растений и мхов. Расшифрованы и аннотированы 
полные пластомы трех видов Dryopteris, Adianthum 
hispidulum [133], Seseli montanum [134] и ряд других. 
Детально изучена структура межгенного спейсера 
IGS1 рибосомного оперона у мхов из рода Schistidium 
[135].

Примером монографического исследования, ко-
торое сочетает как классический морфологиче-

ский подход, так и новейшие молекулярные мето-
ды, является обработка гербарных образцов диких 
луков из группы Allium saxatile [136]. Из 15 видов 
пять оказались новыми для науки. Географическая 
изоляция стала главной причиной недооцененного 
ранее видообразования – исследователям удалось 
описать новые виды из Румынии, Болгарии, России, 
Казахстана и Китая. Позднее был описан еще один 
вид лука из Узбекистана [137] и один из Турции 
[138].

Монографическая ревизия недавно описанного 
рода Paramollugo (Molluginaceae), который, как пред-
полагалось, состоит всего из трех видов, позволила 
вдвое увеличить число известных видов [139]. Два 
новых вида описано на Мадагаскаре (Para mollugo 
simulans и P. elliotii), а еще один «забытый» вид об-
наружен в коллекциях из Новой Каледонии.

Другой удачный пример монографической об-
работки – ревизия африканского рода Corbichonia 
(Lophiocarpaceae), который насчитывал всего два 
вида [140]. Был открыт и диагностирован третий 
вид – C. exellii, распространенный сразу в несколь-
ких странах юга Африки.

Опубликованы результаты ревизии рода 
Rhabdosciadium из семейства Apiaceae, который 
включает семь видов, распространенных в горных 
местностях Турции и Ирана. Удалось проанализи-
ровать ДНК всех представителей рода, в том числе 
нескольких узколокальных эндемиков. Показана 
монофилетичность этого рода, и описан новый вид R. 
anatolyi, распространенный в Турецком Курдистане 
[141]. Также описан новый вид эндемичного зонтич-
ного из Лаоса – Xyloselinum laoticum [142].

Продолжалось и традиционное изучение систе-
матики и таксономии семейства Chenopodiaceae. 
Описан новый вид мари Dysphania geoffreyi, обита-
ющий в труднодоступных для европейских исследо-
вателей Лхасе и Бутане [143]. Позднее была описа-
на лебеда Atriplex congolensis из Демократической 
Республики Конго [144] и солерос Arthrocnemum 
franzii с островов Зеленого Мыса [145].

По результатам обширной ревизии рода 
Atraphaxis описано несколько новых таксонов се-
мейства Polygonaceae: вид Atraphaxis kamelinii 
из Монголии [146], род Bactria с видом B. lazkovii 
из Киргизии [147] и род Persepolium [148].

По причинам номенклатурного характера при-
шлось повторно описать Calciphilopteris wallichii – 
новый вид папоротника с Филиппин [149]. Отметим 
и описание широко распространенного в Канаде 
и России нового вида мха Schistidium relictum [150].

Уточнение наших знаний о географическом рас-
пространении организмов идет двумя путями – 
при изучении имеющихся коллекций, которые ранее 
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не были точно описаны, и во время полевых исследо-
ваний. В результате этой работы появляется целый 
пласт новых данных, которые получили название 
«флористические находки» [151].

Особняком стоит интереснейшая находка пече-
ночника Scapania aspera. Удалось обнаружить в при-
роде, верно распознать, а в дальнейшем и сделать 
анализ ДНК растения, найденного на Анабарском 
плато – в 3000 км от ближайших известных мест оби-
тания этого печеночника в Европе [152].

Флористические новинки – верхушка огромного 
пласта информации, который накапливается в ре-
зультате флористического обследования любой 
территории. Результаты таких работ отражаются 
во «Флорах» и чеклистах. Так, были обобщены ре-
зультаты изучения флоры Севастополя. Показано, 
что западная оконечность Горного Крыма – один 
из самых флористически богатых уголков России, 
где на территории около 600 км2 отмечено 1859 видов 
сосудистых растений [153].

Важные результаты в ходе выполнения проекта 
получены в области палинологии. Массовое пыление 
растений можно рассматривать не только как биоло-
гический процесс, но и как особое природное явление, 
которое может изучаться с позиций ботаники, метео-
рологии, палеогеографии, аллергологии.

Группой палинологов проанализированы много-
летние данные по пылению березы в Московском 
регионе, установлены основные метеорологические 
факторы, влияющие на концентрацию пыльцы в пе-
риод ее пыления [154]. Сравнительное исследова-
ние городских и загородных пыльцевых спектров 
показало, что данные станций мониторинга пыль-
цы, расположенные в крупных городах, могут быть 
экстраполированы на прилегающую сельскую мест-
ность [155].

Продолжены традиционные исследования морфо-
логии и анатомии пыльцы и спор – детально описаны 
гетеробороздные пыльцевые зерна болотной неза-
будки Myosotis scorpioides и их развитие [156], а так-
же строение спор сфагновых мхов на разных стадиях 
прорастания [157].

Гербарные образцы являются важным и легко до-
ступным источником для отбора образцов ДНК, од-
нако в процессе хранения молекулы ДНК постепенно 
разрушаются. В связи с этим, отдельного внимания 
заслуживает разработанный метод извлечения ДНК 
из старых гербарных образцов [158].

Перевод данных коллекций в электронный вид 
или, иными словами, виртуализация коллекционного 
пространства задумывалась как магистральное на-
правление в работах по изучению растений. Основу 
этой работы составляет большой проект по переводу 
в цифровой формат Гербария МГУ [159].

МИКРООРГАНИЗМЫ И ГРИБЫ
В рамках направления «Микроорганизмы и грибы» 
создан банк-депозитарий бактерий, грибов, гри-
боподобных организмов (миксомицеты и оомице-
ты) и водорослей. Наряду с обширными, важными 
для науки и практики коллекциями собран уни-
кальный массив информации о микроорганизмах. 
Уникальность коллекций биоматериала и знаний, 
собранных в рамках работы по проекту, – в его 
комплексности и полноте охвата биоразнообразия 
и разнообразия местообитаний. Охарактеризованы 
микробные сообщества почв разных природных зон, 
урбанизированных биотопов, местообитаний с экс-
тремальными условиями [160]. Важным направле-
нием стало изучение микробных сообществ почв 
Антарктиды [161–165]. Основные грибы-доминан-
ты в антарктических почвах с моховым покровом – 
представители родов Phoma, Thelebolus, Penicillium, 
Rhodotorula, в «каменных мостовых» – Cadophora, 
Cladosporium, Cladophialophora, в аквальных био-
топах – Antarctomyces, Hyphozyma, Goffeauzyma, 
Phoma, Thelebolus, Geotrichum.

Другая группа грибов в фокусе исследований 
разнообразия, экологии и возможностей использо-
вания – это макромицеты. В экосистемах это одни 
из основных редуцентов, возвращающих в кругово-
рот биогенные элементы. В результате проведенных 
работ выявлены редкие виды [166], описан ряд но-
вых для науки видов грибов-макромицетов [167–169]. 
Не менее важным представляется исследование ур-
банизированных экосистем, а также инвентариза-
ция присутствия и оценка содержания потенциально 
патогенных видов грибов в почвенном покрове [170, 
171], на пыльце растений [172]. В городских почвах 
формируются комплексы микромицетов, обогащен-
ные потенциально опасными для здоровья и вызы-
вающими биоповреждения видами [171]. С другой 
стороны, создаваемые в городах парки и ботаниче-
ские сады остаются пристанищем для редких и ин-
тересных видов грибов и миксомицетов. Исследованы 
ранее не изученные и мало освещенные особенности 
дрожжевых группировок различных типов почв 
и биоценозов: почв умеренной полосы России [173], 
почв под зарослями инвазивных растений (таких, 
как Heracleum sosnowskyi) [174–176], почв под вино-
градниками Дагестана [177, 178] и плантаций Южного 
Вьетнама [179]. Почвы оказались природным резер-
вуаром разнообразия дрожжей. 

Грибы и грибоподобные организмы (миксомицеты 
и оомицеты) крайне важны как для функционирова-
ния природных сообществ, так и для хозяйственной 
деятельности человека. Распространены они повсе-
местно, и для их изучения необходим сбор материа-
лов в различных регионах. При этом важно охватить 
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как эталонные места обитания на особо охраняе-
мых природных территориях, так и антропогенно 
измененные территории. Проект позволил выпол-
нить беспрецедентно широкие исследования разно-
образия почвообитающих микроскопических грибов 
и миксомицетов заповедников – Центральнолесного 
биосферного заповедника [180], заповедника 
«Калужские засеки», природного парка «Волго-
Ахтубинская пойма». Собраны обширные данные 
по разнообразию и распространению микроскопиче-
ских грибов в заповедных лесах Вьетнама как куль-
тивируемых видов, так и некультивируемых, а так-
же миксомицетов [181].

Созданные в рамках проекта коллекции ста-
ли уникальной базой для поиска и исследования 
практически значимых видов микроорганизмов. 
Выявлены активные штаммы, образующие анти-
биотики из группы пептаиболов широкого спек-
тра действия [182], противоопухолевый метаболит 
Brefeldin-A, а также культуры, которые можно ис-
пользовать при производстве препаратов стерои-
дов [183]. Большой интерес и практическое значе-
ние представляет изучение фитопатогенных грибов 
как в естественных местообитаниях, являющихся 
резервуарами для патогенов [184], так и в агроцено-
зах. Собраны обширные коллекции, на основе кото-
рых проведены популяционные исследования наи-
более опасных патогенов картофеля – Phytophthora 
infestans [185] и Alternaria [186], выявлены популяци-
онные особенности и механизмы устойчивости к фун-
гицидам [187, 188]. Среди огромного разнообразия ми-
кроорганизмов, населяющих различные горизонты 
почв, отдельного внимания заслуживают дрожжевые 
грибы как одна из наиболее биотехнологически зна-
чимых групп микроорганизмов [189]. 

Выявление в экстремальных природных место-
обитаниях Земли наиболее устойчивых микроор-
ганизмов – одна из важнейших задач микробиоло-
гии, решение которой невозможно без исследования 
древних пород. Исследование радиорезистентности 
микробных сообществ вечномерзлых осадочных по-
род Арктики путем воздействия гамма-излучения 
(100 кГр) в условиях низкой температуры (–50°С) 
и низкого давления (1 мм рт.ст.) может рассматри-
ваться как земной аналог условий обитания микроор-
ганизмов в реголите Марса. Микробные сообщества 
вечномерзлых пород показали высокую устойчи-
вость к воздействию моделируемых условий ино-
планетной среды, сохранив высокую численность 
культивируемых и метаболически активных про-
кариот [190]. Полученные результаты свидетель-
ствуют о возможности длительной криоконсервации 
жизнеспособных микроорганизмов в марсианском 
реголите. С учетом интенсивности излучения на по-

верхности Марса, наши данные позволяют предпо-
лагать сохранение гипотетических экосистем Марса 
в анабиотическом состоянии в слое реголита (защи-
щенном от УФ-лучей) в течение не менее 1.3–2 млн 
лет. На глубине 2 м (предполагаемая глубина отбора 
образцов миссией ExoMars 2020) – не менее 3.3 млн 
лет, а на глубине 5 м – не менее 20 млн лет. Особый 
интерес представляют микроскопические грибы, 
приспособленные к обитанию в экстремальных ус-
ловиях засоления и щелочных значений рН среды. 
В связи с этим создана и изучена коллекция изоля-
тов из Беломорских заболоченных местообитаний 
[191] и содовых солончаков [192]. На основе материа-
лов, полученных в результате этих флористических 
работ, проведены физиологические и биохимические 
исследования механизмов толерантности к стрессу, 
связанных со структурой мембран [193].

ЗАКЛЮЧЕНИЕ И ПЕРСПЕКТИВЫ
Приведенные данные убедительно демонстрируют, 
каких существенных научных результатов можно 
добиться при использовании глобального подхода 
к анализу биологических коллекций, т.е. при анализе 
большого количества образцов вне зависимости от их 
природы (зоологические, ботанические или микро-
биологические коллекции). Более того, зависимость 
качества сравнительных исследований от количества 
используемых в них образцов, судя по всему, являет-
ся линейной или даже экспоненциальной при сколь 
угодно больших числах. Таким образом, для даль-
нейшего развития данного подхода необходимо все-
мерно увеличивать количество доступных для ра-
боты биологических образцов. Наиболее удачным 
способом реализации этого постулата нам видится 
объединение максимально возможного числа биоло-
гических коллекций в едином информационном про-
странстве. Прототип такого пространства уже соз-
дан – это информационная система проекта «Ноев 
ковчег» (https://depo.msu.ru/), по состоянию на март 
2018 года содержащая информацию более чем о мил-
лионе единиц хранения. Выведение этой системы 
на всероссийский уровень даст мощнейший толчок 
к развитию наук о жизни в нашей стране и к внедре-
нию результатов фундаментальных исследований 
в практику. Именно расширение информационной 
системы проекта видится нам как одна из основных 
перспектив его развития.

Успех проекта «Ноев ковчег» во многом обуслов-
лен его междисциплинарностью. В частности, именно 
выполнение проекта позволило держателям класси-
ческих биологических коллекций МГУ осуществить 
их давнюю мечту, а именно, создать генетические 
и биохимические сервисные лаборатории, основной 
функцией которых является обслуживание дан-
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ных коллекций. Конечно, соответствующий анализ 
хранящихся в них образцов проводился и ранее, 
но в этом участвовали лаборатории, для которых этот 
вид деятельности не был основным, что, конечно же, 
сказывалось на эффективности работы. В настоя-
щее время любой вновь закладываемый на хранение 
в коллекции МГУ образец подвергается генетической 
и зачастую биохимической паспортизации; также 
появилась возможность анализа ДНК, выделяемой 
из музейных образцов. Нужно отметить работы с об-
разцами, проводимые при помощи разнообразных 
методов микроскопии. Очевидно, что такой подход 
позволяет получить более значимые научные ре-
зультаты. Не вызывает сомнений, что подобный син-
тез классических и современных методов исследова-
ния необходимо всячески поддерживать и развивать.

Таким образом, в качестве основных перспектив 
развития проекта «Ноев ковчег» следует отметить:

- расширение информационной системы проекта 
до всероссийского (в более дальней перспективе – 
до международного) уровня,

- развитие генетических, биохимических и физи-
ко-химических методов анализа образцов биологи-
ческих коллекций. 

Авторы выражают глубокую признательность 
коллективу исполнителей работ по гранту – 
команде проекта «Ноев ковчег». М.В. Калякин 
особенно благодарен И.Я. Павлинову за помощь 
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