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Мотивация и цель: в 2016 году во время экспедиции по озеру Байкал была найдена губка по 
морфологии внешнего вида, спикул и скелета не имеющая аналогов в современной систематике 
байкальских эндемичных губок (сем. Lubomirskiidae). Нами она была описана как новый вид рода 
Swartschewskia - S. khanaevi [1]. С точки зрения эволюции этот вид вызывает к себе особый интерес. 
Спикулы, схожие со спикулами S.khanaevi были обнаружены в отложениях Байкала, датируемые 
Поздним Плейстоценом (3.2−2.8 млн. л. н.). Эти спикулы были отнесены к вымершему виду 
Paleoswartschewskia sp. [2]. С целью изучения молекулярной эволюции нового вида был определен 
его полный митохондриальный геном.  
Методы и алгоритмы: образец губки был идентифицирован до вида по результатам анализа спикул 
и скелета под микроскопом. Суммарная ДНК была выделена из ткани губки путем экстракции в 
СТАВ-буфере. Митохондриальный геном амплифицирован и секвенирован по ранее 
опубликованной методике (Maikova et. al., 2015). Фрагменты мтДНК были собраны при помощи 
программы MAFFT v 6.882. Филогенетический анализ проведен на основе 14 белок-кодирующих 
генов мтДНК байкальских губок (6 видов) байесовским методом с помощью программы MrBayes v. 
3.2.6.  
Результаты: определена нуклеотидная последовательность полного митохондриального генома 
нового вида байкальской эндемичной губки S. khanaevi. Длина генома составила 26638 н.п. На 
филогенетическом древе вид S. khanaevi кластеризуется с другим представителем рода 
Swartschewskia. Показана повышенная скорость накопления нуклеотидных замен у S. khanaevi 

относительно других видов семейства Lubomirskiidae в 2,5 раза.  
Вывод: на основе данных митохондриального генома подтверждено, что новый вид относится к 
семейству Lubomirskiidae, роду Swartschewskia. Выявлена такая особенность эволюции мтДНК 
нового вида, как повышенная относительная скорость накопления нуклеотидных замен в белок-
кодирующих генах. 
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