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Диссертационная работа М.В. Коваленковой посвящена актуальной теме – анализу 

механизмов формирования и поддержания биоразнообразия на примере таксономически 

сложных модельных групп байкальских беспозвоночных с использованием в качестве 

основного инструмента филогенетических реконструкций последовательностей интронов 

генов АТФ-синтазы. Работа тщательно спланирована, цель и задачи чётко 

сформулированы, научная новизна несомненна. Применялись адекватные молекулярные 

методы, которые в автореферате описаны достаточно подробно. Помимо «титульного» 

метода секвенирования последовательностей генных интронов, показавших высокую 

информативность, анализировались также межгенные маркеры и фрагменты 

митохондриальной ДНК, а также морфологические данные. 

Полученные данные имеют несомненную фундаментальную ценность и 

справедливо расцениваются как основа для таксономических ревизий модельных групп с 

учётом экологической специализации видов. Интересным результатом является 

совместная кластеризация псаммофильных видов гастропод-байкалиин с высокой 

бутстрэп-поддержкой. К определённым удачам исследования можно отнести то, что по 

его результатам описан новый вид брюхоногих моллюсков. 

Несмотря на общий высокий научный уровень работы, можно сделать замечания, 

которые не принципиальны и носят частный характер:  

К сожалению, затрудняет восприятие результатов (филограммы) отсутствие в 

автореферате (материалы и методы) списка анализируемых таксонов байкальских 

беспозвоночных. 

С. 10 – последний абзац. Использование единственного «гаплотипа» (на самом деле, 

конечно, аллеля!) с наименьшими расстояниями до других описанных данного видов при 

мультивидовом филогенетическом анализе интронов ядерных генов в принципе можно 

было бы как-то логично обосновать, но в автореферате этого не сделано. Чем этот подход 

лучше включения в филограмму всех или хотя бы всех частых аллелей вида, или 

наиболее базального по медианной сети аллеля? 
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