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Изучение ископаемых останков древних организмов представляет интерес, предостав-
ляя данные для проверки эволюционных гипотез. Степень сохранности наиболее древних
образцов (порядка миллионов лет) зачастую не позволяет проводить молекулярно-гене-
тический анализ из-за высокой степени деградации макромолекул и интенсивной мине-
рализации. Более “молодые” и сохранные образцы (возрастом около десятков тысяч лет),
напротив, могут быть исследованы на молекулярном уровне, что позволяет изучать древ-
ние микроорганизмы и их сообщества.

Классический подход к изучению сообществ микроорганизмов основан на анализе по-
следовательностей гена 16S рРНК. Однако, ряд деталей препятствует получению адекват-
ной информации об образце. Например, наличие этапа ПЦР может приводить к искажен-
ной представленности разных видов микроорганизмов в образце. Также, у подавляющего
большинства бактерий геномы содержат более одной копии гена 16S рРНК с отличаю-
щимися последовательностями, что также влияет на результаты анализа. Более точная
и полная классификация компонентов микробиома достигается путем прочтения тоталь-
ной ДНК из образца методами секвенирования с получением длинных прочтений (PacBio,
Oxford Nanopore).

В данной работе был проведен первичный метагеномный анализ сообщества содержи-
мого тонкого кишечника Bison priscus возрастом ∼50000 лет, найденного в вечной мерз-
лоте [1]. Тотальную ДНК выделяли из образца при помощи PureLink Microbiome DNA
Purification Kit, а затем секвенировали на платформе MinION. Полученные прочтения
собирали в контиги при помощи metaFlye, после чего классифицировали при помощи
Kraken2. Для визуализации использовали инструменты Krona и iTOL.

Установлено, что в исследованном кишечном содержимом доминируют гаммапротеобак-
трии родов Psychrobacter и Pseudomonas (∼60% от всех контигов). Однако, литературные
данные указывают на то, что у близкого современного родственника бизона, Bos taurus, в
тонком кишечнике преимущественно содержатся Firmicutes и Bacteroides, тогда как гам-
мопротеобактерии составляют меньшую часть микробиоты [2]. Учитывая, что в образце
наиболее представленным видом рода Pseudomonas является Pseudomonas psychrophila, не
являющийся основным природным компонентом микрофлоры бизона, и среди бактерий
Psychrobacter также выявлены психрофильные виды, мы предполагаем, что экспансия
данных бактерий имела место после смерти животного и снижения температуры его тела
до уровня окружающей среды.
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