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Самые многочисленные виды хищных животных с территории Юга Сибири входят
в семейство псовые – всего 4 современных вида. В плейстоцене в Евразии был широко
распространен и красный волк - Cuon alpinus. Многие виды псовых редки в местах раско-
пок и генетически древние псовые Сибири охарактеризованы слабо. Целью исследования
стало проведение сравнительного анализа и филогенетических реконструкций на основе
данных о последовательностях мтДНК современных и древних представителей псовых.

Анализируемые древние образцы были собраны с территорий Омской области, Рес-
публики Хакасия, Алтайского края, Иркутской области, Красноярского края, Кемеров-
ской области. Древняя ДНК была выделена по протоколу Янга [4] с модификациями [2],
NGS-библиотеки были получены с помощью TruSeq® Nano DNA Sample Preparation Kit
(Illumina). Библиотеки были дважды обогащены целевыми фрагментами при помощи зон-
дов, прикрепленных на магнитных частицах (Dynabeads MyOne Strepravidin C1, Thermo
Fisher Scientific) по протоколу Maricic и Paabo [1] с модификациями [3]. Современный мате-
риал был получен из палеонтологических мест раскопок Новосибирской области, Респуб-
лики Саха, Дальнего Востока. Были определены последовательности мтДНК. Проведён
биоинформатический анализ данных для древних и современных представителей псовых.

В ходе работы были разработаны зонды для обогащения библиотек для высокопро-
изводительного секвенирования из костных образцов. Определены последовательности
мтДНК для уникальных представителей псовых; проведены филогенетические рекон-
струкции для современных и древних представителей.

Работа выполнена при финансовой поддержке грантовых средств РНФ (проект №23-
74-10060).
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