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ПОГЛЯД НА ЕВОЛЮЦІЮ HOMINOIDEA
НА ОСНОВІ РОЗПОДІЛУ IS-ФРАГМЕНТІВ У мтДНК

Гоміноїди (Hominoidea, Anthropomorphidea) — надродина вузьконосих
мавп, до яких належать людиноподібні мавпи (гібони, орангутанги, горили,
шимпанзе) і людина [1]. Визначено час дивергенції основних її гілок: близько
40 млн років тому гоміноїди відділились від Cercopithecoidea (собакого-
лових); одна із її гілок близько 30 млн років тому дала початок гомінідам;
20 млн років тому відділилась гілка гібонів; 16–13 млн. років тому — гілка
орангутангів; 10 млн років тому — гілка горил; близько 7 млн років тому
від предків сучасних шимпанзе відділилась гілка гомінін, яка трансформу-
валась у кілька видів людей [2–4]. Класифікація гоміноїдів не є усталеною.
Час від часу вона зазнає змін і уточнень. Для вивчення філогенії та система-
тики широко використовують молекулярні маркери і серед них мітохондрі-
альні ДНК (мтДНК) [5, 6] та мобільні генетичні елементи (МГЕ) [7, 8]. МГЕ,
які індукують множинні мутації у ядерному геномі, у мітохондріях тварин,
зокрема і у людини, не виявлені. Наявність фрагментів ретротранспозонів у
мт-геномі описано у рослин (Arabidopsis thaliana) [9]. У мтДНК людини
нами у попередній роботі ідентифіковано фрагменти МГЕ еукаріот і бакте-
ріальних IS-елементів [10]. Метою даної роботи було з’ясувати, чи присутні
вони у мтДНК інших гоміноїдів і чи можуть бути вони інформативними для
філогенетичних досліджень.

Матеріали і методи
Проаналізовано 13 мтДНК 9 видів гоміноїдів, які належать до двох

родин. Перелік видів і номери послідовностей мтДНК у GenBank наведено
у табл. 1. Для пошуку та ідентифікації фрагментів МГЕ еукаріот використо-
вували програму Censor (http://www.girinst.org/censor) [11], а для фрагментів
бактеріальних IS-елементів користувались базою даних ISfinder (http://
www.is.biotoul.fr) [12].

Результати та обговорення
В усіх мтДНК досліджуваних видів гоміноїдів виявлено фрагменти МГЕ

еукаріот і бактеріальних IS-елементів (IS-фрагменти). Їхня частота становить
0,84–3,32% і 1,03–1,89%, відповідно. Стосовно фрагментів МГЕ еукаріот
спостерігали велику гетерогенність. Для того, щоб простежити закономір-
ність, пішли від зворотнього — прослідкували наявність специфічних для
людини фрагментів у інших гоміноїдів (табл. 2). Виявили, що є фрагменти,
які специфічні винятково для Homininae (горили, шимпанзе, людина), є спе-
цифічні для Hominini (шимпанзе, людина) і специфічні тільки для Homo
sapiens. Несподіваним було виявлення гомологічних фрагментів у Pongo
abeli і Homo та у горил і людини (гаплотип L2). Гіпотетично це може свідчити
про еволюційну близькість або про можливість схрещувань предкових (пере-
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хідних) форм. На анатомічну схожість між людиною та орангутангом вка-
зував Дж. Шварц [13]. Є дані про випадки міжродових та міжвидових
схрещувань у сучасних приматів [14–19]. Можливо, це мало місце і у древніх
гоміноїдів [20–22]. Чи можна про це говорити на основі досліджень мтДНК,

Таблиця 1
Види Hominoidea, мтДНК яких аналізували
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Таблиця 2
Наявність специфічних для Homo sapiens фрагментів еукаріотних МГЕ
у мтДНК Hominoidea
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адже за класичними уявленнями вона передається по материнській лінії і
не рекомбінує [23, 24]. Останнім часом це питання дискутується [25–30].

Аналізуючи наявність специфічних для людини IS-фрагментів у гомі-
ноїдів (рис.), ми припускаємо, що перехідні форми могли бути гібридами.
Підтвердження чи спростування такого твердження стане можливим при
аналізі мтДНК викопних гоміноїдів. На сьогодні ми змогли проаналізувати
лише мтДНК Homo sapiens neanderthalensis.

Висновки
У мтДНК досліджуваних гоміноїдів виявили фрагменти мобільних гене-

тичних елементів еукаріот і бактеріальних IS-елементів. На підставі аналізу
одержаних результатів припустили можливість схрещувань у перехідних
форм людиноподібних мавп.
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Резюме
В мтДНК исследованных гоминоидов выявили фрагменты эукариотических

мобильных генетических элементов и бактериальных IS-элементов. На основании
анализа полученных результатов предположили возможность скрещиваний у
переходных форм человекоподобных обезьян.

In the mtDNA studied hominoids revealed fragments of eukaryotic mobile genetic
elements and bacterial IS-element. Based on the analysis of the results, we suggested the
possibility of interbreeding with transitional forms of apes.

РЕЗНИКОВА И.С., СТЕПУРА В.В., ШЕЛЕВ А.В., СПИРИДОНОВ В.Г.,
МЕЛЬНИЧУК С.Д., АЛЫМОВ С.И.
Украинская лаборатория качества и безопасности продукции АПК,
Украина, 08162, Киево-Святошинский р-н,
пгт Чабаны, ул. Машиностроителей,7,
e-mail: reznikova_iren@mail.ru

СРАВНИТЕЛЬНЫЙ АНАЛИЗ ДВУХ ПОПУЛЯЦИЙ БЕЛОГО
ТОЛСТОЛОБА (HYPOPHTHALMICHTHYS MOLITRIX VAL.)
И КАРПА (CYPRINUS CARPIO L.) С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ

МИКРОСАТЕЛЛИТНЫХ МАРКЕРОВ
Основным объектом рыбоводства в Украине, как и в большинстве стран

является карп. Европейский одомашненный карп (Cyprinus carpio L.)
по своему происхождению является объектом долгой доместикации сазана.
Приблизительно 400 лет его выращивают в Китае и несколько столетий в
Европе. Методами прямого и обратного скрещивания было выведено много
пород и внутрипородных типов. Актуальным заданием для карповодства в
Украине — выведение новых пород и внутрипородных типов украинского
карпа, сохранение и закрепление генетически ценных существующих пород,
сохранение генофонда редких массивов карпа, создание гетерогенных пле-
менных стад, выведение новых региональных внутрипородных типов карпа.
Белый толстолоб Hypophthalmichthys molitrix Val.) является аборигенным


