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Шерстистый мамонт (Mammuthus primigenius) - вымерший вид доисторических слонов,
обитавший на территории Евразийского континента в эпоху плейстоцена. Благодаря науч-
ному прогрессу были разработаны палеогенетические методы исследования, сформировав-
шие основу для изучения генетических особенностей древних ископаемых видов. Кроме
того, за счет данных методов стало возможным оценить эволюционные связи Mammuthus
primigenius внутри семейства Хоботных. Значение этого исследования заключается в рас-
ширении генетической базы данных M. primigenius Евразии и предоставлении информации
о генетической изменчивости северо-восточной популяции этих животных в период позд-
него плейстоцена. Целью данного исследования было изучение функционально-значимых
участков митохондриальной ДНК (мтДНК) у четырех особей шерстистого мамонта M.
primigenius, обнаруженных в северо-восточном районе Сибири в Республике Якутия, с
предполагаемым возрастом 32 000 лет. Исходя из цели были сформированы следующие
задачи: идентификация остатков животных, полученных для генетических исследований,
подбор праймеров, характерных для M. primigenius и специфичных к участкам D-петли
мтДНК и проведение ПЦР в реальном времени, секвенирование наработанных участ-
ков мтДНК и проведение биоинформатического анализа полученных нуклеотидных по-
следовательностей. В ходе исследования было отмечено состояние малоактивной ДНК,
в результате чего только для двух из четырех образцов были получены специфичные
ПЦР-продукты, что затруднило дальнейший анализ и была поставлена дополнительная
задача по разработке более чувствительных методов исследования. Данные молекулярно-
генетического и биоинформатичекого анализов позволяют сделать вывод, что пара иссле-
дованных якутских остатков являются представителями вида M. primigenius. Последова-
тельности D-петли мтДНК имели длину от 80 до 100 нуклеотидов в длину. Выявлены
отличительные полиморфизмы в отношении генома Малоляховского мамонта [1]. Полу-
ченные результаты способствуют пониманию генетической изменчивости внутри вида и
позволяют сформировать углубленные ряды эволюционных отношений вдоль линии M.
primigenius [2]. Исследование выполнено в рамках реализации госзадания ЮНЦ РАН, №
гр. проекта 01201363186.
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