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Аннотация. Загрязнение почвы пластиком – глобальная проблема наших дней. В большинстве эксперимен-
тальных исследований внимание фокусируется на микропластике, однако крупные фрагменты, такие как раз-
нообразная упаковка и полиэтиленовые пакеты, составляют существенный компонент пластикового загрязне-
ния. Влияние крупных фрагментов бытового пластикового мусора на сообщества почвенных беспозвоночных 
практически не изучено. Использование метабаркодинга может значительно упростить оценку таксономиче-
ского состава почвенных беспозвоночных животных, а также их симбионтов и паразитов. Однако метод пока 
недостаточно разработан и требует верификации классическими подходами. Мы использовали метабарко-
динг и традиционный подход, основанный на морфологическом определении беспозвоночных, при оценке 
влияния макропластика на сообщества почвенных животных. Фрагменты прозрачной или черной полиэтиле-
новой пленки размером 40 × 40 см были закреплены на поверхности почвы в четырех лесных экосистемах. 
Через 9 месяцев общая численность мезофауны в целом и отдельных групп беспозвоночных (Collembola, 
Mesostigmata) была достоверно снижена в почве под пленкой по сравнению с контрольными участками. Нали-
чие пленки не повлияло на обилие макрофауны, однако в отдельных биотопах под пленкой увеличилось оби-
лие Isopoda, Hemiptera и Chilopoda и снизилась численность личинок Coleoptera и Diptera. Примененная моди-
фикация метабаркодинга позволила выявить существенно меньшее разнообразие беспозвоночных  
(66 семейств, 105 родов) по сравнению с морфологическим методом определения (95 семейств, 127 родов). 
Были отмечены Wolbachia и Rickettsia, типичные эндосимбионты беспозвоночных, но не другие распростра-
ненные паразиты. В отличие от морфологического метода определения, метабаркодинг не выявил значимых 
различий в таксономическом составе беспозвоночных в почве под пленкой и в контрольной почве. Однако 
значимая корреляция между результатами морфологического определения и метабаркодинга подтверждает 
способность последнего выявлять даже небольшие изменения таксономического состава сообществ почвен-
ных беспозвоночных. 
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Abstract. Soil contamination by plastic is a global problem. Most experimental studies focus on microplastics, 

but large fragments, such as a variety of packaging and plastic bags, make up a significant component of plastic 
pollution. The effects of large fragments of household plastic debris on soil invertebrate communities are largely 
unexplored. The use of metabarcoding can greatly simplify the assessment of the taxonomic composition of soil 
invertebrates as well as their symbionts and parasites. However, the method is still underdeveloped and requires 
verification by classical approaches. We used metabarcoding and the traditional approach based on the morpholog-
ical identification of invertebrates in assessing the effect of macroplastics on soil animal communities. Fragments 
of transparent or black polyethylene film measuring 40 × 40 cm were fixed on the soil surface in four forest ecosys-
tems. After 9 months, the total abundance of mesofauna in general and individual groups of invertebrates (Collem-
bola, Mesostigmata) was significantly reduced in the soil under the film compared to the control plots. The presence 
of the film did not affect the abundance of macrofauna, but in some biotopes the abundance of Isopoda, Hemiptera 
and Chilopoda increased and the number of Coleoptera and Diptera larvae decreased under the plastic film. The 
applied modification of metabarcoding revealed a significantly lower diversity of invertebrates (66 families, 105 gen-
era) compared to the morphological method of identification (95 families, 127 genera). Wolbachia and Rickettsia, 
typical endosymbionts of invertebrates, but not other common parasites, were noted. In contrast to the morpho-
logical method of determination, metabarcoding revealed no significant differences in the taxonomic composition 
of invertebrates in the soil under the film and in the control soil. However, the significant correlation between the 
results of morphological identification and metabarcoding confirms the ability of metabarcoding to detect even 
small changes in the taxonomic composition of soil invertebrate communities. 

Keywords: soil fauna, metabarcoding, OTU, ASV, plastic pollution, forest ecosystems, macrofauna, mesofauna, 
community structure 
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Введение 

 
Искусственные полимеры относятся к наибо-

лее распространенным загрязнителям окружаю-
щей среды [1]. Влияние пластика на окружаю-
щую среду и почвенную биоту во многом 
определяется размером фрагментов [2]. Воздей-
ствие на экосистемы микропластика (частицы 
размером менее 5 мм) относительно подробно 
исследовано [3]. Число работ, посвященных ис-
следованию крупных фрагментов (макропла-
стика) в наземных экосистемах, значительно 

меньше. Среди разных форм макропластика 
наиболее заметен и распространен бытовой мусор, 
состоящий преимущественно из разного рода упа-
ковок и пластиковых пакетов (рис. 1) [4, 5].  
По разным оценкам, во всем мире в год исполь-
зуется от 500 миллиардов до одного триллиона 
пластиковых пакетов [4]. Их низкая стоимость 
позволяет одноразовое использование, что зна-
чительно усиливает степень загрязнения окру-
жающей среды. Работы о взаимодействии поч-
венных животных с макропластиком в основном 
посвящены его фрагментации или транспорту 
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по почвенному профилю. Некоторые беспозво-
ночные, прежде всего термиты, способны фраг-
ментировать крупные куски пластика [6, 7]. 
Норные дождевые черви Lumbricus terrestris мо-
гут переносить куски макропластика размером 

2 × 2 см на глубину до 20 см [8]. Комплексных 
исследований влияния крупных фрагментов 
пластика на почвенных беспозвоночных в есте-
ственных условиях, по-видимому, не проводи-
лось. 

 

 
Рис. 1. Бытовой мусор на поверхности почвы:  

А – лиственный лес в окрестностях г. Ступино (Московская обл.) (фото А. А. Карабановой);  
Б – большой газон МГУ имени М. В. Ломоносова (фото Д. Д. Виноградова);  

В, Г – Республика Алтай (фото В. Д. Мигуновой) 

Fig. 1. Household waste on the soil surface:  
A – deciduous forest in the vicinity of Stupino (Moscow region) (photo by A. A. Karabanova); 

Б – large lawn of Lomonosov Moscow State University (photo by D.D. Vinogradov); 
В, Г – Altai Republic (photo by V. D. Migunova) 

 
Ближайший аналог непреднамеренного за-

грязнения почвы макропластиком – пластиковая 
мульчирующая пленка, использующаяся в сель-
ском хозяйстве [9, 10]. Влияние пластиковой 
мульчи на почвенное население было показано 
в целом ряде работ. В частности, под пластико-
вой мульчей отмечено снижение разнообразия 
почвенных беспозвоночных, а также численно-
сти муравьев, жуков, сенокосцев, мокриц, слиз-
ней и эдафических коллембол [11]. В экспери-
менте с разными сочетаниями органической  
и пластиковой мульчи было показано снижение 
численности пауков и растительноядных нема-
тод, а также общего таксономического разнооб-
разия нематод в вариантах с пластиковой плен-
кой [12]. Размещение черной пластиковой 

пленки на поверхности почвы привело к умень-
шению численности дождевых червей в верхнем 
слое почвы [13]. Черная полиэтиленовая пленка 
снижала обилие [14] и изменяла видовой состав 
жужелиц [15]. Таким образом, пластиковая 
пленка, покрывающая поверхность почвы, изме-
няет таксономический состав и структуру насе-
ления почвенных беспозвоночных в агроэкоси-
стемах. Можно ожидать схожее влияние  
на состав и численность беспозвоночных живот-
ных при экранировании поверхности почвы 
крупным бытовым мусором, например, пласти-
ковыми пакетами. 

Оценка влияния пластика на почвенных беспо-
звоночных осложняется их высоким разнообра-
зием и большой численностью. Идентификация 
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до низких таксономических рангов (род, вид) 
требует привлечения специалистов по соответ-
ствующим группам животных и занимает много 
времени. Многих беспозвоночных возможно 
определить только по половозрелым особям или 
по особям одного из полов [16, 17]. Использова-
ние метабаркодинга позволяет в короткие сроки 
установить таксономический состав живых ор-
ганизмов в большом числе проб. Метабаркодинг 
активно используется для биомониторинга, кон-
троля инвазивных видов, установления пищевых 
предпочтений различных животных [18–20].  
Однако результаты метабаркодинга не всегда 
полностью согласуются с результатами морфо-
логической идентификации [21, 22]. Вероятные 
причины расхождений в результатах двух под-
ходов весьма разнообразны и могут включать 
особенности выделения ДНК, подготовки биб-
лиотек для секвенирования и идентификации 
полученных последовательностей. В частности, 
эффективность выделения ДНК зависит от сте-
пени склеротизации покровов животных [23, 
24]. Огромную роль играет выбор праймеров, 
используемых при ПЦР. Для беспозвоночных 
животных традиционно используется фрагмент 
митохондриального гена первой субъединицы 
мультимерного белка дыхательной цепи цито-
хром оксидазы (COI/cox) [25]. Этот фрагмент 
содержит как области с высокой степенью кон-
серватизма для идентификации крупных таксо-
нов, так и с высокой вариабельностью для раз-
личия низких таксономических рангов [26, 27]. 
Для этого гена в базах данных представлено 
наибольшее число аннотированных последова-
тельностей [28]. Однако для некоторых предста-
вителей почвенной фауны вариабельность гена 
COI бывает слишком сильной, из-за чего один  
и тот же вид может быть идентифицирован как 
несколько разных. Так, внутривидовые разли-
чия гена COI у разных популяций Steganacarus 
magnus (Oribatida) колебались от 5 до 32 % [29]. 
Однако подобные различия встречаются неча-
сто; для идентификации «сложных» таксонов 
используют несколько разных генов [30]. 

При работе с данными метабаркодинга есть 
возможность проводить анализ сообщества без 
отождествления каждого фрагмента гена  
с определенным таксоном. В таком случае ана-
лизируются последовательности, сгруппиро-
ванные на разном уровне сходства (Operational 
Taxonomic Unit) – OTU [31] или точные вари-
анты последовательностей ампликонов (Ampli- 
con Sequence Variants) – ВПА, или ASV [32]. 
Оба подхода широко используются, в том 

числе для анализа сообществ беспозвоночных 
животных. 

Цель данной работы – сравнение методов ме-
табаркодинга и традиционной морфологической 
идентификации беспозвоночных при оценке 
влияния на почвенные сообщества крупных 
фрагментов пластиковой пленки, размещенной 
на поверхности почвы. Мы предполагали,  
что изоляция поверхности почвы пластиковой 
пленкой вызовет изменения в численности  
и таксономическом составе почвенных беспо-
звоночных.  

 
Материалы и методы  

 
Район исследований 

 
Эксперимент проведен на четырех экспери-

ментальных площадках, расположенных в двух 
хвойных и двух широколиственных лесах на 
трех биостанциях Института проблем экологии 
и эволюции имени А. Н. Северцова РАН в Мос-
ковской области (рис. 2).  

В лиственном лесу на торфяно-подзолистой 
оглееной почве на гидробиологической станции 
«Глубокое озеро» (55.7525° N, 36.5113° E) пло-
щадка располагалась на участке с доминирова-
нием лещины Corylus avellana. На биогеоцено-
логической станции «Малинки» (55.4593° N, 
37.1787° E) площадка была заложена в насажде-
нии клена остролистного Acer platanoides на 
дерново-подзолистой почве. На научно-экспе-
риментальной базе «Черноголовка» по одной 
площадке было заложено в сосняке (Pinus 
sylvestris, 56.0244° N, 38.4292° E) и ельнике 
(Picea abies, 56.0252° N, 38.4307° E) на дерново-
подзолистых почвах. 

В сентябре 2019 г. на каждой эксперимен-
тальной площадке на поверхности почвы разме-
стили листы прозрачной и листы черной дву-
слойной полиэтиленовой пленки размером  
40 × 40 см (полиэтилен высокого давления, 
ПЭВД, толщина каждого слоя 100 мкм). Листы 
пленки крепились за углы металлическими гвоз-
дями длиной 15 см. Два листа разного типа пла-
стика (черный и прозрачный) располагали ря-
дом для снижения влияния микрорельефа  
и прочих случайных факторов (рис. 2). Листы 
пленки имитировали фрагменты бытового му-
сора (рис. 1). При завершении эксперимента 
(снятие пленки) вблизи каждой пары листов 
были выбраны контрольные участки с ненару-
шенным почвенным покровом.  
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Рис. 2. Экспериментальные площадки на трех биостанциях  

Института проблем экологии и эволюции имени А. Н. Северцова РАН  

Fig. 2. Experimental sites at three biological stations of Severtsov Institute  
of Ecology and Evolution of the Russian Academy of Sciences 

 
Отбор и обработка проб 

 
Почвенные пробы отбирали в июне 2020 г., 

т.е. время экспонирования пластиковой пленки 
составило 9 месяцев. В каждом биотопе ото-
брали 18 почвенных проб площадью 10 × 10  
и глубиной 10 см (включая подстилку, при нали-
чии), по 6 повторностей для каждого типа экспе-
риментального воздействия – прозрачный пла-
стик, черный пластик, контроль. Для извлечения 
животных каждую пробу делили пополам. Жи-
вотных из каждой половины экстрагировали  
с помощью воронок Тульгрена в течение 10 дней 
и фиксировали 95 % спиртом. Особи беспозво-
ночных, выделенные из одной половины пробы, 
были использованы для морфологической иден-
тификации и оценки обилия. Животные, экстра-
гированные из другой половины пробы, были 
использованы для определения таксономиче-
ского состава с помощью метабаркодинга. Силь-
ные различия биомассы разных таксонов могут 
повлиять на результаты метабаркодинга [33]. По-
этому от крупных беспозвоночных (длина более 
3 мм) отделяли и использовали в анализе только 
небольшой фрагмент (голова или несколько ко-
нечностей). При оценке общей численности жи-
вотных энхитреид не учитывали, поскольку  
использованный метод (сухая экстракция) не 
подходит для оценки их обилия. Однако мы  

использовали данные о наличии в пробах энхит-
реид при сравнении результатов метабарко-
динга и морфологического определения. Кроме 
того, из-за мелких размеров не была проведена 
оценка обилия клещей отряда Trombidiformes. 

Влажность почвы (в % от влажного веса) 
определяли по разнице массы почвенного об-
разца до и после экстракции животных. 

 
Выделение ДНК и приготовление библио-

теки для секвенирования  
на платформе Illumina 

 
Экстракцию ДНК смеси всех особей почвен-

ных беспозвоночных, извлеченных из каждой 
пробы, проводили коммерческим набором  
для выделения ДНК из клинических образцов 
«М-сорб» (Синтол, Россия) по описанной ранее 
методике [34]. Из микропробирки с животными 
дозатором удаляли излишки спирта, остатки вы-
паривали при 70–75 °С до сухого состояния. За-
тем образцы гомогенизировали пестиком и зали-
вали лизирующим буфером. Время лизиса было 
увеличено до 15–20 ч при 75 °С. Приготовление 
библиотеки для секвенирования проводили  
по методике метабаркодинга сообществ почвен-
ных беспозвоночных, описанной в той же ра-
боте, на которой основывалось выделение ДНК 
[34]. Для амплификации целевого фрагмента 
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длиной ~313 п.н. использовали праймеры 
mlCOIintF (5`-GGWACWGGWTGAACWGTWT 
AYCCYCC-3`) и JgHCO2198 (5`-TAIACYTCIG 
GRTGICCRAARAAYCA-3`). К последователь-
ностям праймеров были добавлены вставки  
и адаптеры для дальнейшего индексирования  
и секвенирования. Секвенирование проводили  
на платформе Illumina MiSeq на факультете Био-
инженерии и Биоинформатики Московского 
государственного университета имени М. В. Ло-
моносова. 

 
Биоинформатический анализ 

 
В последовательностях демультиплексиро-

ванных файлов формата FastQ с помощью про-
граммы cutadapt обрезали последовательности 
адаптеров и праймеров [35]. Дальнейший анализ 
проводили в программной среде R v.4.1.2 [36].  
С помощью пакета DADA2 [37] проводили 
фильтрацию последовательностей по качеству  
и очистку от шумов, объединяли парные чтения. 
Отфильтровывали последовательности по длине 
(300–320 п.н.), удаляли химеры. В результате 
получали таблицу с ВПА. Идентификацию про-
водили по базе данных BOLD [38]. 

 
Анализ данных 

 
Статистическую обработку проводили в про-

граммной среде R v.4.1.2 [36]. Все графики стро-
или с помощью пакета ggplot2 [39]. 

Для сравнения таксономического состава со-
обществ почвенных беспозвоночных при раз-
ных типах воздействия была применена мето-
дика, описанная в [40], с использованием трех 
наборов данных. Первый набор включал иден-
тифицированные морфологическим методом се-
мейства почвенных беспозвоночных. Второй 
набор состоял из точных ВПА. Третий был пред-
ставлен семействами беспозвоночных, которые 
были идентифицированы на основе метабарко-
динга по базе данных BOLD. Для 2 из 3 подхо-
дов (морфологическое определение и идентифи-
цированные последовательности) проводили 
фильтрацию редких таксонов, встретившихся 
менее чем в 4 пробах, и «пустых» проб, в кото-
рых встретилось менее чем 2 таксона. Количе-
ство полученных после секвенирования ридов 
только приблизительно отражает численность 
таксонов [41]. Поэтому численность животных 
после морфологического определения и число 
ридов каждого таксона в результатах метабарко-
динга были преобразованы в качественный фор-

мат (наличие-отсутствие). На основе получен-
ных наборов данных было проведено непара-
метрическое многомерное шкалирование 
(NMDS – команда metaMDS из пакета vegan 
[42]) с индексом Жаккара в качестве меры сход-
ства (количество осей NMDS для каждого 
набора данных было равно 5, для достижения 
значения стресса меньше 0,2). Координаты проб 
в осях NMDS были использованы в линейном 
дискриминантном анализе (функции lda из па-
кета MASS [43] и candisc из одноименного па-
кета [44]) с типом воздействия (прозрачный пла-
стик, черный пластик, контроль) как 
группирующей переменной. Результаты орди-
нации были представлены в пространстве двух 
дискриминантных функций. Для сравнения ре-
зультатов трех методов использовали корреля-
цию Спирмена дискриминантных функций каж-
дого подхода, внесшего наибольший вклад  
в разделение групп. 

Численность макро- и мезофауны (но не от-
дельных таксонов) соответствовала нормаль-
ному распределению по тесту Шапиро – Уилка  
и имела гомогенную дисперсию по тесту Левина 
(функция leveneTest из пакета car [45]). Поэтому 
для оценки изменения общего обилия макро-  
и мезофауны при разных экспериментальных 
воздействиях использовали двухфакторный 
дисперсионный анализ (two-way ANOVA)  
с факторами «биотоп, d.f. = 3» и «тип воздей-
ствия, d.f. = 2» после Lg-трансформации исход-
ных данных. Поскольку обилие отдельных так-
сонов беспозвоночных не имело нормального 
распределения, для оценки изменения их чис-
ленности при разных типах воздействия исполь-
зовали тест Краскела – Уоллиса с последующим 
пост-хок тестом Данна с уровнем значимости  
p < 0,05 и поправкой на множественные сравне-
ния Беньямини – Хохберга (функция dunnTest  
из пакета FSA [46]). 

 
Результаты 

 
Влияние пластиковой пленки  

на состояние почвы 
 
Внешний вид почвенного покрова под плен-

кой и без нее сильно различался (рис. 3,А,Б).  
Под черной пленкой практически полностью от-
сутствовали живые зеленые растения; пленка 
препятствовала поступлению на поверхность 
почвы опада. Во время отбора проб на нижней 
поверхности пленки часто был заметен конден-
сат (рис. 3).  
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Рис. 3. Фрагменты полиэтиленовой  
пленки, размещенные  

на экспериментальных площадках:  
А, Б – изменение внешнего вида  

почвенного покрова под пластиковой пленкой 
по сравнению с незатронутыми участками;  
В, Г, Д – перехват опада пластиковыми  

листами; Е – конденсат под поверхностью 
прозрачной пленки 

Fig. 3. Fragments of polyethylene film  
placed at the experimental sites: 
А, Б – change in the appearance  

of the soil cover under the plastic film 
compared to unaffected areas; В, Г, Д – 
interception of litter with plastic sheets; 

E – condensation under the surface  
of the transparent film 

 
На двух площадках на биостанции Черного-

ловка было отмечено достоверное снижение 
влажности почвы под пленкой по сравнению  

с контролем. На биостанциях Глубокое и Ма-
линки значимых различий влажности почвы об-
наружено не было (рис. 4). 

 

 

Рис. 4. Влажность почвы (% влажного веса)  
под пластиковой пленкой и в контроле. На рисунке 

представлены средние значения и ошибки 
среднего (SE). Разные буквы указывают  
на статистически значимые различия  

в пределах биотопа (тест Краскела – Уолеса  
и парное сравнение Данна) 

Fig. 4. Soil moisture (% wet weight)  
under plastic film and control. 

The figure shows the means and errors  
of the mean (SE). Different letters indicate 

statistically significant differences  
within the biotope (Kruskal-Walles test  

and Dunn's pairwise comparison) 
 

Идентификация беспозвоночных  
разными методами 

 
По морфологическим признакам во всех ис-

следованных пробах (72 пробы) было идентифи-
цировано 11 классов, 26 отрядов, 95 семейств, 
127 родов и 168 видов почвенных животных. 
Наиболее часто встречающимися и обильными от-
рядами были клещи Sarcoptiformes и Mesostigmata 
и коллемболы Entomobryomorpha и Poduromorpha.  

При подготовке библиотеки для секвениро-
вания не удалось получить ампликоны для од-
ного из образцов в связи с низкой концентра-
цией ДНК. После обрезки последовательностей 
адаптеров, праймеров и баркодов было полу-
чено 1 498 230 сырых прочтений. После филь-
трации последовательностей по качеству с по-
мощью пакета DADA2 осталось 790 310 ридов, 
которые объединились в 287 121 последователь-
ность. После фильтрации по длине было получено 
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283 115 последовательностей, которые состояли 
из 1 147 ВПА. После идентификации последова-
тельностей по базе данных BOLD (97 % уровень 
сходства, minimum overlap – 300) было иденти-
фицировано 8 классов, 22 отряда, 66 семейств, 
105 родов и 119 видов беспозвоночных животных. 
Эффективность метабаркодинга оказалось низ-
кой: 32 из 66 идентифицированных семейств 
встречались менее чем в двух пробах. Жуки се-
мейства Curciulionidae имели наибольшую встре-
чаемость (38 проб). Высокую встречаемость 
имели панцирные клещи Damaeidae (37 проб), 
жуки Cantharidae и Staphylinidae (по 35 проб) и ме-
зостигматические клещи Parasitidae (34 пробы).  

Общее число семейств, идентифицирован-
ных метабаркодингом в контрольной почве  

(50 семейств), было выше по сравнению с поч-
вой под прозрачным и черным пластиком  
(44 и 41 семейство соответственно). При морфо-
логическом определении было выявлено 78, 77 
и 65 семейств в контроле, под прозрачным  
и черным пластиком соответственно (рис. 5). 
Целый ряд таксонов беспозвоночных плохо 
идентифицировался методом метабаркодинга,  
в том числе клещи Mesostigmata (4 семейства 
при метабаркодинге и 16 семейств при морфо-
логической идентификации) и Sarcoptiformes 
(9 семейств при метабаркодинге и 30 семейств 
при морфологической идентификации). Дож-
девые черви (Lumbricidae) не были обнару-
жены метабаркодингом ни в одной из проб 
(рис. 5). 

 

 

Рис. 5. Встречаемость 
семейств беспозвоночных  
в пробах (от ≤ 5 до > 20)  
в разных вариантах 
эксперимента  
(К – контроль,  

ПП – прозрачный пластик, 
ЧП – черный пластик).  
А: 1 – Sarcoptiformes;  

2 – Mesostigmata;  
3 –Trombidiformes;  

4 – Araneae; 5 –Myriapoda;  
6 – Pseudoscorpiones, 

Opiliones, Oniscidea, 
Annelidae. Б: 7 – Entognata 

(Collembola, Diplura);  
8 – Diptera; 9 – Coleoptera;  

10 – Hemiptera; 11 – Psocodea, 
Thysanoptera, Lepidoptera, 

Hymenoptera. 
Trombidiformes (А3)  

не были идентифицированы 
до уровня семейств  

при морфологическом 
определении, поэтому 
представлены только  

в результатах 
метабаркодинга 

Fig. 5. Occurrence of invertebrate families in samples (from ≤ 5 to > 20) 
in different versions of the experiment (K – control, ПП – transparent plastic, ЧП – black plastic). 

A: 1 – Sarcoptiformes; 2 – Mesostigmata; 3 – Trombidiformes; 4 – Araneae; 5 –Myriapoda; 6 – Pseudoscorpiones, 
Opiliones, Oniscidea, Annelidae. Б: 7 – Entognata (Collembola, Diplura); 8 – Diptera; 9 – Coleoptera; 10 – Hemiptera;  
11 – Psocodea, Thysanoptera, Lepidoptera, Hymenoptera. Trombidiformes (A3) were not identified to the family 

level during morphological determination, therefore, presented only in metabarcoding results 
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Тем не менее результаты метабаркодинга по-
казали некоторые различия встречаемости бес-
позвоночных в разных экспериментальных ва-
риантах. Представители Parasitidae, одного из 
наиболее обычных семейств гамазовых клещей 
(Mesostigmata), чаще встречались в контроль-
ных пробах (20 проб) по сравнению с пробами 
из-под прозрачного (7 семейств) и черного (7 се-
мейств) пластика. По данным морфологиче-
ского метода определения Mesostigmata встре-
чались во всех пробах, кроме одной (рис. 5),  
но имели значительно меньшую численность  
в почве под пленкой (рис. 6). По результатам 

морфологического определения, представители 
клопов семейства Miridae (Hemiptera) имели бо-
лее высокое обилие и встречаемость в почве под 
пластиком по сравнению с контролем. В данных 
метабаркодинга это семейство отсутствовало. 
Однако другое семейство полужесткокрылых, 
Rhyparochromidae показало увеличение встреча-
емости в почве под прозрачным (11 проб) и чер-
ным (9 проб) пластиком по сравнению с контро-
лем (6 проб). Представители двух других 
семейств (Tingidae и Aphididae) по результатам 
метабаркодинга также чаще встречались в почве 
под пластиком (рис. 5).  

 

 
Рис. 6. Численность основных таксономических групп почвенной мезофауны (среднее ± SE) в разных 
вариантах эксперимента (К – контроль, ПП – прозрачный пластик, ЧП – черный пластик). Разные буквы 
указывают на статистически значимые различия в пределах биотопа (тест Краскела – Уоллиса и парное 

сравнение Данна с поправкой на множественные сравнения Беньямини – Хохберга) 

Fig. 6. Number of main taxonomic groups of soil mesofauna (average ± SE) in different experimental variants  
(K – control, ПП – transparent plastic, ЧП – black plastic). Different letters indicate statistically significant 

differences within a biotope (Kruskal–Wallis test and Dunn's pairwise comparison corrected  
for Benjamin–Hochberg multiple comparisons) 
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Встречаемость большинства таксонов была 
существенно занижена при использовании мета-
баркодинга. Например, семейство коллембол 
Onychiuridae под прозрачным пластиком, чер-
ным пластиком и в контрольных пробах было 
встречено соответственно в 23, 21 и 24 пробах 
при морфологическом определении и в 3, 3 и 4 
пробах при метабаркодинге. Различия встречае-
мости подобного порядка были получены и для 
других распространенных семейств коллембол 
(Entomobryidae и Isotomidae). Наименьшие раз-
личия встречаемости между двумя методами по-
казали жуки Curculionidae (морфология: 10 под 
прозрачным, 10 под черным пластиком и 18 проб 
в контроле; метабаркодинг: 9, 10 и 14 проб соот-
ветственно), Cantharidae, Staphylinidae, Elateri-
dae (рис. 5). Небольшие различия между мето-
дами, хотя и при меньшем среднем уровне 
встречаемости, характерны и для двукрылых, 
особенно Cecidomyiidae и Chironomidae. 

Число таксонов, идентифицированных обоими 
методами, уменьшалось со снижением таксономи-
ческого уровня (рис. 7). Морфологическим мето-
дом определения было идентифицировано  
27 отрядов беспозвоночных животных, при этом 
5 из них не было идентифицировано с помощью 
метабаркодинга. На уровне семейств результаты 
менее сопоставимы. Обоими методами было 
идентифицировано 37 семейств, 58 уникальных 
семейств – при морфологическом определении  
и 25 уникальных семейств было выявлено мета-
баркодингом. Наибольшее число семейств, 
определенных как обоими методами (6), так  
и только метабаркодингом (7), принадлежало 
двукрылым. На более низких уровнях таксоно-
мического разрешения число таксонов, выяв-
ленных обоими методами, резко снижается, 
примерно до 12 % от общего разнообразия родов 
и 5 % общего разнообразия видов, выявленных 
в сумме двумя методами (рис. 7). 

 

 
Рис. 7. Число таксонов, идентифицированных с помощью морфологического метода  

определения и метабаркодинга для разных таксономических уровней (диаграммы Венна):  
А – отряды; Б – семейства; В – роды; Г – виды. Цифрами показано  

число семейств, родов и видов, идентифицированных в составе отрядов 

Fig. 7. Number of taxa identified using the morphological method of identifying  
and metabarcoding for different taxonomic levels (Venn diagrams): 

A – orders; Б – families; B – genera; Г – species. Numbers show 
number of families, genera and species identified within orders 
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Влияние пластика на таксономическую 
структуру почвенных беспозвоночных,  

выявленную разными методами 
 

По результатам многомерного шкалирования 
(NMDS), ни один из используемых нами подхо-
дов (морфологическое определение, идентифи-
цированные последовательности по базе данных 
BOLD и набор ВПА) не выявил заметных изме-
нений таксономического состава сообществ 
почвенных беспозвоночных в разных вариантах 
эксперимента (рис. 8). Можно отметить мень-
шую изменчивость таксономического состава  

в контрольной почве, что особенно хорошо вы-
ражено при использовании ВПА. С другой сто-
роны, наблюдались существенные различия  
в структуре населения между биотопами. 
Наилучшее разделение биотопов показал вари-
ант с использованием ВПА, в котором пробы  
из биостанций Глубокое озеро, Малинки и Чер-
ноголовка располагались в разных четвертях 
графика NMDS и не перекрывались. Пробы  
из сосняка и ельника биостанции Черноголовка 
были размещены в одной четверти графика  
и сильно перекрывались друг с другом. Два дру-
гих подхода эффективно разделяли только хвой-
ные и лиственные леса.  

 

 
Рис. 8. Непараметрическое многомерное шкалирование (NMDS),  

проведенное по индексу сходства Жаккара при разных наборах данных:  
А – результаты морфологического определения; Б – результаты идентификации по базе данных BOLD;  

В – точные варианты последовательностей ампликонов (ВПА). Эллипсы отображают 95 % вероятность нахождения 
точек в их пределах. Для наглядности каждый график поделен на 4 панели, соответствующие разным биотопам 

Fig. 8. Nonparametric multidimensional scaling (NMDS),  
carried out using the Jaccard similarity index for different data sets: 

A – results of morphological determination; Б – identification results according to the BOLD database;  
B – exact variants of amplicon sequences (VAS). Ellipses represent the 95 % probability of finding points  

within their boundaries. For clarity, each graph is divided into 4 panels corresponding to different biotopes 
 
Дальнейший дискриминантный анализ полу-

ченных осей NMDS для всех биотопов в сово-
купности выявил статистически значимую  
(p < 0,01) первую дискриминантную функцию 
(88,6 % объясненной дисперсии), разделяющую 
разные варианты эксперимента при использова-
нии морфологического метода идентификации. 
При использовании ВПА первая дискриминант-
ная функция имела значимость на уровне гипо-
тезы (p < 0,1, 99,1 % дисперсии). Для идентифи-
цированных последовательностей в системе 

BOLD первая дискриминантная функция была 
незначима (p = 0,22, 94,2 % дисперсии).  
Для всех трех подходов вторые дискриминант-
ные функции были статистически незначимы 
(рис. 9).  

Несмотря на различающиеся результаты дис-
криминантного анализа, дискриминантные функ-
ции, объясняющие наибольшую долю диспер-
сии, коррелировали друг с другом с высоким 
уровнем значимости (рис. 10). 
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Рис. 9. Результаты дискриминантного анализа, все площадки объединены:  

А – результаты морфологического определения; Б – идентифицированные последовательности по базе 
данных BOLD; В – точные варианты последовательностей ампликонов. Цветом отмечены разные варианты 
эксперимента, а символами отображены положения их центроидов. Эллипсы отображают 95 % вероятность 

нахождения точек. Вторая дискриминантная функция была статистически не значима и представлена  
только в целях визуализации. Первая дискриминантная функция была статистически значима (p < 0,05) 

только при использовании морфологического определения (А) 

Fig. 9. Results of discriminant analysis, all sites combined: 
A – results of morphological determination; Б – sequences identified according to the BOLD database; B – exact 
variants of amplicon sequences. Different experimental options are marked in color, and the positions of their 

centroids are shown in symbols. Ellipses represent the 95 % probability of finding points. The second discriminant 
function was not statistically significantand is presented for visualization purposes only. The first discriminant 

function was statistically significant (p < 0,05) only when using the morphological definition (A) 
 

 
Рис. 10. Корреляция Спирмена между дискриминантными функциями,  

объясняющими наибольшую долю дисперсии при использовании каждого из трех подходов (см. текст). 
Верхний ряд – корреляции рассчитаны для всей выборки данных. Нижний ряд – корреляции  
построены на средних значениях для каждого экспериментального варианта в каждом  
исследуемом биотопе. Форма символов обозначает тип биотопа, цвет – тип воздействия 

Fig. 10. Spearman correlation between discriminant functions, explaining the largest share of variance using  
each of the three approaches (see text). Top row – correlations were calculated for the entire data sample. 

Bottom row – correlations based on average values for each experimental variant in each biotope under study. 
The shape of the symbols indicates the type of biotope, the color indicates the type of impact 
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Влияние пластика на численность  
почвенных беспозвоночных животных 

 
Результаты двухфакторного дисперсионного 

анализа подтвердили статистически значимое 
влияние фактора биотоп (d.f. = 3) на общую чис-
ленность мезофауны (p < 0,01) и макрофауны  
(p = 0,05). Численность мезофауны была в сред-
нем ниже в почве под фрагментами пластика, 
чем в контроле (p = 0,03), хотя эта закономерность 
была по-разному выражена в разных биотопах 
(взаимодействие пластик × биотоп: p = 0,07). 
Среди отдельных таксонов мезофауны наблюда-
лось статистически значимое снижение под пла-
стиком численности хищных клещей Mesostig-
mata в сосняке (χ2 = 7,96; p < 0,05) и ельнике  

(χ2 =11,40; p < 0,01), а также коллембол в тех же 
биотопах (χ2 = 11,67, p < 0,01 и χ2 = 10,75;  
p < 0,01 в сосняке и ельнике соответственно) 
(рис. 6).  

Влияние пластика на представителей макро-
фауны было гораздо менее выражено. Общая 
численность почвенной макрофауны не разли-
чалась в разных вариантах эксперимента  
(p = 0,75). Однако обилие некоторых таксонов 
значимо изменилось при экранировании поверх-
ности почвы пластиковой пленкой (рис. 11).  
На биостанции Малинки численность мокриц 
(Oniscidea) была максимальна под прозрачным 
пластиком (χ2 = 6,53, p < 0,05); мокрицы встре-
чались только под прозрачной пленкой в сос-
няке на биостанции Черноголовка (рис. 11).  

 

 

Рис. 11. 
Численность 
основных 

таксономических 
групп почвенной 
макрофауны 

(среднее ± SE)  
в разных 
вариантах 

эксперимента  
(К – контроль,  
ПП – прозрачный 

пластик,  
ЧП – черный 
пластик).  

Разные буквы 
указывают  

на статистически 
значимые 
различия  
в пределах 
биотопа (тест 
Краскела –  

Уоллиса и парное 
сравнение Данна 
с поправкой  

на множественные 
сравнения 
Беньямини – 
Хохберга) 

 
Fig. 11. Number of main taxonomic groups of soil macrofauna (average ± SE) 

in different versions of the experiment (K – control, ПП – transparent plastic, ЧП – black plastic). 
Different letters indicate statistically significant differences within the biotope (Kruskal test –  

Wallis and Dunn pairwise comparisons corrected for Benjamin–Hochberg multiple comparisons) 
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Геофилы на биостанции Глубокое озеро и ко-
стянки на биостанции Малинки не были встре-
чены в контрольной почве. Полужесткокрылые, 
представленные ювенильными особями, в ель-
нике (Черноголовка) имели существенно более 
высокую численность под прозрачным пласти-
ком (1033 ± 281 экз./м2), чем в контрольной 
почве (200 ± 127 экз./м2) (χ2 = 5,97; p = 0,05) и не 
встречались в контрольных пробах на Глубоком 
озере. Только две группы беспозвоночных в не-
которых биотопах снижали свою численность 
под пластиковой пленкой. Обилие личинок дву-
крылых насекомых было выше в контроле  
(800 ± 186 экз./м2) по сравнению с прозрачным 
(100 ± 45 экз./м2) и черным (100 ± 68 экз./м2) пла-
стиком в ельнике на биостанции Черноголовка 
(χ2 = 10,10; p < 0,01), схожая тенденция наблюда-
лась в других биотопах. Личинки жуков снижали 
численность под листами пластиковой пленки  
с 567 ± 141 экз./м2 в контроле до 100 ± 68 экз./м2 
под прозрачным пластиком в Малинках; схожая 
тенденция наблюдалась в Черноголовке. 

 
Обсуждение результатов  

 
Сравнение результатов метабаркодинга  
и морфологической идентификации 

 
Результаты оценки таксономического со-

става беспозвоночных, полученные разными  
методами, значительно различались. Доля об-
щих таксонов, идентифицированных обоими 
методами, уменьшалась со снижением таксоно-
мического уровня. Это может быть связано  
с ошибками ПЦР и секвенирования [47, 48], не-
полнотой существующих баз данных [22, 49]  
и с разной генетической изменчивостью живот-
ных на низком таксономическом уровне [50]. 
Например, в работе [51] в искусственно создан-
ной смеси животных из-за низкой межвидовой 
изменчивости было идентифицировано только 
два из трех видов рода Daphnia и один из двух 
видов рода Artemia. 

Снижение доли идентифицированных двумя 
методами таксонов со снижением таксономиче-
ского ранга описывалось ранее [52, 53]. Это яв-
ление наблюдается даже при использовании раз-
ных методик таксономической идентификации 
полученных последовательностей [54]. В боль-
шинстве исследований, в которых устанавливался 
таксономический состав всей почвенной фауны 
методом метабаркодинга, анализ результатов про-
водился на уровне семейств или более крупных 
таксономических единиц [22, 34, 53, 55].  

Наибольшее число семейств, идентифициро-
ванных как метабаркодингом (7 семейств), так  
и обоими методами (6 семейств) было обнаружено 

у двукрылых (рис. 7). Помимо наличия самих 
личиночных стадий представителей этого от-
ряда, высокое число семейств, идентифициро-
ванных метабаркодингом, может быть связано  
с наличием в почве щетинок или иных фрагмен-
тов, которые попали в почву с поверхности  
от имаго насекомых [22, 56]. С этим также мо-
жет быть связано наличие двух семейств 
Lepidoptera в результатах метабаркодинга.  

В нашей работе морфологический метод 
определения выявил существенно большее раз-
нообразие беспозвоночных животных по срав-
нению с метабаркодингом. Этот результат про-
тиворечат многим исследованиям, в которых 
сравнивались молекулярные и традиционные под-
ходы в оценке разнообразия животных [57–59]. 
Однако в некоторых работах отмечалась мень-
шая эффективность метабаркодинга по сравне-
нию с традиционными методами [21, 52].  

Использованная нами процедура метабарко-
динга показала низкую способность выявлять 
разнообразие орибатид и гамазовых клещей. 
Это не согласуется с ранее проведенной работой 
[34], в которой примененная нами методика  
показала удовлетворительные результаты. Сле-
дует также отметить полное отсутствие дождевых 
червей (Lumbricidae) в результатах метабарко-
динга. При отработке методики используемая 
нами праймерная система была опробована на 
ряде индивидуальных животных, среди которых 
был и один вид Lumbricidae. При амплификации 
ДНК, выделенной из одной особи, были полу-
чены ампликоны, которые после секвенирова-
ния были успешно идентифицированы до 
уровня вида (BOLD: Aporrectodea caliginosa, 
98,15 %). Кроме того, использованная нами 
праймерная система в других работах успешно 
идентифицировала дождевых червей при мета-
баркодинге [21, 60]. Поэтому мы можем исклю-
чить отсутствие отжига праймеров на участке 
гена COI Lumbricidae. При подготовке библио-
теки мы использовали реактивы, аналогичные 
тем, которые использовались в оригинальной 
методике [34]. Тем не менее из-за отсутствия ви-
димого продукта на электрофорезе нам при-
шлось увеличивать температуру отжига прайме-
ров и количество циклов как первичной, так  
и индексной ПЦР. Повышение температуры от-
жига могло повлиять на селективность отжига 
праймеров к тем или иным таксонам [61]. Полу-
чение отличающихся результатов при обработке 
образцов из одного местообитания одинако-
выми реактивами, но в разных лабораториях, от-
мечалось и ранее [62].  

Идентификация таксонов при морфологиче-
ском методе определения во многом зависит от 
наличия специалистов по соответствующим 
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группам животных. Например, определение эн-
хитреид проводится в живом состоянии [63],  
поэтому их не удалось определить по морфоло-
гическим признакам до рода или вида. Мета-
баркодинг выявил 10 видов из 4 родов энхит-
реид при всех типах воздействия (рис. 7). 
Многоножки Pauropoda и Symphyla не были 
определены ниже уровня класса, Protura, 
Thysanoptera, Psocodea, Trombidiformes не были 
идентифицированы ниже уровня отряда. Неко-
торые из этих групп были идентифицированы 
метабаркодингом до более низких таксономиче-
ских уровней. Это также внесло вклад в разли-
чия результатов определения двумя методами.  

Для идентификации нуклеотидных последо-
вательностей нами была выбрана база данных 
BOLD [38], поскольку она является специализи-
рованной базой данных метабаркодинга. Од-
нако она содержит меньшее количество анноти-
рованных последовательностей по сравнению, 
например, с базой данных NCBI GenBank [64]. 
При идентификации нашего набора данных  
по GenBank был обнаружен ряд невыявленных 
ранее таксонов. В частности, увеличилось коли-
чество семейств коллембол и клещей, хотя 
число идентифицированных таксонов насеко-
мых мало отличалось от результатов идентифи-
кации по базе BOLD.  

В двух пробах нами были идентифицированы 
представители бактерий из родов Wolbachia  
и Rickettsia. Эти организмы являются типичными 
эндосимбионтами беспозвоночных [65, 66] и мо-
гут влиять на генетическую структуру их попу-
ляций [67]. Ранее сообщалось об идентифика-
ции этих бактерий в данных метабаркодинга  
[68, 69]. Нами не были идентифицированы дру-
гие распространенные паразиты беспозвоноч-
ных (Apicomplexa, Nematoda). Тем не менее  
метабаркодинг обладает потенциалом для выяв-
ления паразитарной нагрузки на сообщества 
почвенных беспозвоночных [70, 71]. Модифика-
ция методик и пополнение баз данных позволит 
оценить не только таксономический состав жи-
вотных, но и разнообразие их паразитов, что мо-
жет быть важной характеристикой состояния со-
обществ почвенных животных. 

 
Изменение численности почвенных беспозво-

ночных  
 
Нами было отмечено изменение численности 

мезофауны в почве под пластиковой пленкой по 
сравнению с контролем, но общая численность 
макрофауны не изменялась при эксперимен-
тальном воздействии. Сравнимых работ, тракту-
ющих влияние пластикового загрязнения на со-
общества педобионтов в лесных почвах, 

обнаружить не удалось. Исследования влияния 
пластиковой мульчи на беспозвоночных живот-
ных в агроценозах фокусировались преимуще-
ственно на сельскохозяйственных вредителях, 
например клещах, трипсах [72, 73] или немато-
дах [74, 75]. Только в одной публикации было 
отмечено снижение численности большинства 
групп почвенных беспозвоночных под пласти-
ковой мульчей по сравнению с органической 
при выращивании клубники [11]. Изменения  
в сообществе беспозвоночных авторы связывают 
с меньшим количеством пищевых ресурсов и из-
менением влажности почвы под пластиковой 
пленкой. Несколько работ показали снижение 
численности некоторых герпетобионтных жу-
желиц [14, 15], учитываемых с помощью лову-
шек Барбера, в почве под пластиковой пленкой 
по сравнению с почвой, мульчированной орга-
ническими материалами. Отмечалось уменьше-
ние обилия дождевых червей под черной пла-
стиковой пленкой [13]. 

Пластиковая пленка, подобно доскам [76] 
или камням [77], может создавать укрытия, при-
влекающие некоторых представителей почвен-
ной фауны. Стабилизация влажности почвы  
и меньшая интенсивность света могли создавать 
благоприятные условия для беспозвоночных. 
Мы обнаружили увеличение под пленкой оби-
лия мокриц, ювенильных особей полужестко-
крылых и хищных многоножек. Последнее со-
гласуется с данными о повышении численности 
хищников под камнями [77–79].  

В двух биотопах на биостанции Черного-
ловка отмечено снижение под пленкой числен-
ности отдельных таксонов мезофауны, имею-
щих высокую численность и тонкие хитиновые 
покровы (Collembola и Mesostigmata). Снижение 
численности коллембол под пластиковой плен-
кой наблюдалось и в агроценозе [11]. Это явле-
ние можно связать с несколькими факторами. 
Из-за перехвата опада пластиковой пленкой под 
ней может создаваться дефицит пищевых суб-
стратов; кроме того, отсутствие опада упрощает 
пространственную структуру верхнего слоя 
почвы, уменьшая объем, в котором могут оби-
тать почвенные беспозвоночные [80, 81]. Отме-
ченное нами снижение влажности верхнего слоя 
почвы также могло приводить к снижению чис-
ленности животных [79]. 

Таким образом, после девяти месяцев под ли-
стами пластиковой пленки произошли измене-
ния численности ряда распространенных таксо-
нов почвенных беспозвоночных. Мы не знаем 
точных причин этих изменений, однако они, ве-
роятно, определялись локальными изменениями 
среды обитания, вызванными разрывом непосред-
ственной связи между наземным и почвенным 
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ярусами: прекращением поступления раститель-
ного опада и осадков в почву, замедлением ро-
ста травяного покрова и испарения почвенной 
влаги.  

 
Выявление влияния пластика  

на таксономическую структуру почвенных 
беспозвоночных разными методами 

 
Из трех подходов, использованных для ана-

лиза влияния пластика на таксономическую 
структуру почвенных беспозвоночных, только 
морфологический метод показал значимые раз-
личия между почвой, покрытой пластиком,  
и контрольной почвой. Данные метабаркодинга 
показали влияние пластика только при исполь-
зовании ВПА. Анализ с использованием морфо-
логического метода определения и идентифици-
рованных последовательностей по базе данных 
BOLD проводился на уровне семейств, тогда как 
использование информации о составе точных 
ВПА подразумевает как межвидовые, так  
и внутривидовые различия организмов [82, 83]. 
Таким образом, высокое таксономическое раз-
решение ВПА компенсировало низкую эффек-
тивность метабаркодинга и показало наличие 
различий между группировками животных  
в почве под пластиковой пленкой и на контроль-
ных площадках, хотя и с очень низким уровнем 
значимости. Ранее было показано, что метабарко-
динг не всегда бывает достаточно чувствителен, 
чтобы отразить небольшие изменения в таксоно-
мическом составе почвенных животных [60]. 

Поскольку данные метабаркодинга и морфо-
логического определения получены при извле-
чении животных из двух разных половин одной 
пробы, мы не можем точно соотносить встреча-
емость таксонов, оцененную двумя методами. 
Тем не менее можно утверждать, что, например, 
Parasitidae (одно из наиболее часто встречаю-
щихся семейств Mesostigmata) имели намного 
большую встречаемость в пробах, чем пока-
зала молекулярно-генетическая идентифика-
ция. По данным морфологического метода,  
численность, и, как следствие, биомасса Meso-
stigmata (а следовательно, и количество их ДНК) 

в пробах под пластиком была значительно ниже 
по сравнению со многими другими таксонами, 
что могло обусловливать меньшую концентра-
цию ДНК в итоговой библиотеке.  
Известно, что эффективность молекулярно- 
генетической идентификации таксонов опреде-
ляется соотношением количества вносимой 
ткани в смеси животных [33, 51, 84]. Способ-
ность метабаркодинга выявлять таксоны в про-
бах в зависимости от их численности может 
быть потенциальным индикатором обилия бес-
позвоночных в разных экологических условиях 
[58]. Отсутствие подобных закономерностей  
в случае ногохвосток может быть связано с тем, 
что метабаркодинг в целом показал слабую спо-
собность к идентификации коллембол, не-
смотря на их высокую численность. Встречае-
мость Curculionidae и Staphylinidae в разных 
вариантах эксперимента была сходным образом 
оценена двумя методами и эти группы в целом 
хорошо идентифицировались метабаркодингом. 
Это могло быть связано с большей селективно-
стью праймеров к данным таксонам, хотя ранее 
это не было отмечено [21, 34].  

По результатам дискриминантного анализа 
можно заключить, что наилучшим подходом для 
разделения типов воздействия оказался морфо-
логический метод определения. Однако, учиты-
вая сильное перекрывание эллипсов в простран-
стве дискриминантных функций, даже с его 
помощью нами не было показано существен-
ного изменения состава сообществ почвенных 
беспозвоночных после девяти месяцев экспони-
рования пластиковой пленки. Возможно, время 
экспозиции пластика было недостаточным, 
чтобы привести к сильным изменениям таксоно-
мического состава сообществ почвенных беспо-
звоночных. Тем не менее наличие корреляции  
дискриминантных функций обоих подходов ме-
табаркодинга со статистически значимой дис-
криминантной функцией морфологического ме-
тода говорит о потенциальной возможности 
метабаркодинга выявлять изменения таксоно-
мического состава сообществ почвенных беспо-
звоночных.  
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