
Проектът Biodiversity Genomics Europe 

(biodiversitygenomics.eu) има за цел да организи-
ра изследванията и да получава генетични данни, 
които да бъдат използвани за биомониторинг, 
опазване и възстановяване на видове в Европа. 
Като част от него проектът InBuiLT цели да 
предостави за секвениране материали от избра-
ни групи водни (сладководни и морски) и сухо-
земни безгръбначни, недостатъчно отразени в 
общодостъпните референтни ДНК бази данни 
като BOLD и NCBI. Материалите са събрани от 

различни видове местообитания (естествени 
или обработваеми земи) в България; някои произ-
хождат от съседни страни – Албания, Гърция и 
Северна Македония.

Предложени за секвениране са повече от 700 

вида морски безгръбначни, почвени нематоди, 
многоножки, сухоземни охлюви, паякообразни, 
ручейници, еднодневки, перли, цикади, дървени-
ци, бегачи, златки, хоботници. Това са видове, за 
които липсват или има малко секвенции. 
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Събраните материали се съхраняват в етанол 
(96-99%) при 4°C. Определянето се извършва с 
помощта на съвременни ключове и сравнителни 
колекции. Всички данни – вид, находище, дата на 
събиране, детерминатор и пр., заедно с получа-
ването на изображения, се предоставят за всеки 
екземпляр. Екземплярите (или техни части) се 
изпращат за секвениране в 96-гнездови платки. 
Получените баркодове се проверяват от експер-
ти. Ваучерните екземпляри от всеки вид се де-
позират в колекции. Всички данни се включват в 
базата данни BOLD.

Получаването на референтни ДНК баркодове 
помага за лесно определяне на видовете. Рефе-
рентните ДНК данни са важни за инвента-
ризация на местната фауна, разработване на 
планове за управление на защитени територии, 
бързо откриване на вредители, инвазивни и ка-
рантинни видове и др. Тези баркодове могат да 
се използват в таксономични и екологични из-
следвания (напр. трофични взаимоотношения и 
взаимодействия гостоприемник-вредител), как-
то и при биомониторинг на почва, води и въздух 
с прилагане на метабаркодиране.

Проектът допринася за надграждане на бъл-
гарската мрежа Български баркод на живота 
(BgBOL) и националните референтни библиоте-
ки за ДНК баркодове на други съседни страни. В 
допълнение, проектът допринася за повишаване 
на таксономичния опит и умения на участващи-
те изследователи.

За събиране на предложените видове са получе-
ни разрешителни от Министерството на окол-
ната среда и водите в България по отношение 
на защитени територии и застрашени видове, 
съблюдавани са също изискванията на Протоко-
ла от Нагоя, както и от съответните инсти-
туции на съседните страни.

ЕКИП ЕКСПЕРТИ ВКЛЮЧВА

В резултат от интензивната работа по проекта 
бяха предоставени 1805 екземпляра от 
повече от 700 вида от българската фауна и 
фауната на съседни страни. Селскостопански 
производители и студенти се включиха в 
събирането на някои вредители.


