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Впервые проведен анализ генетических данных с использованием ДНК белого медведя, выделен-
ной из музейных образцов, находящихся в коллекции Зоологического института РАН. Уникальные
данные, полученные в ходе анализа, позволили впервые охарактеризовать структуру популяций
в различных регионах и тем самым заложить основу для дальнейших исследований. Впервые были
применены методы выделения ДНК из исторического материала, разработанные для использова-
ния в археологии. Данные методы позволили получить материал высокого качества, пригодный для
высокопроизводительного секвенирования. Анализ генетических вариантов дал возможность впер-
вые описать структуру популяций белого медведя в российских арктических регионах и ее измене-
ния, связанные с активной хозяйственной деятельностью, развернувшейся в первой трети ХХ века. 
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Развитие генетических технологий открывает
новые возможности для исследований редких и
исчезающих видов животных [1–3]. В частности,
исследования популяционной генетики белого
медведя (Ursus maritimus), основанные на данных
полногеномного и таргетного секвенирования,
позволяют в режиме реального времени отслежи-
вать изменения в популяциях животных и прини-
мать соответствующие природоохранные меры
[4–10]. Тем не менее, несмотря на то, что россий-
ские ареалы обитания белого медведя занимают
существенную часть в арктическом регионе, ис-
следования в области популяционной генетики
животного все еще недостаточны для полноцен-
ной характеристики его популяционно-генетиче-
ского статуса [11–13]. Кроме того, накопленные в
ходе исследований образцы биоматериала (пре-
имущественно костные фрагменты или скелеты),
хранящиеся в фондах музеев, представляют собой
уникальный источник информации о динамике
популяций и дают возможность оценить степень

воздействия хозяйственной деятельности челове-
ка на состояние данного вида [14]. Прогресс в
развитии методик исследования древней ДНК
позволил получать фрагменты генома живых ор-
ганизмов с качеством, пригодным для высоко-
производительного секвенирования [15], и, та-
ким образом, анализировать генетику популяций
в исторической перспективе [16–19].

Ранее нами была описана база данных, вклю-
чающая 506 образцов животных, содержащая ис-
черпывающую информацию, включая данные
фотофиксации, уникальные идентификаторы
образцов, информацию с бумажных носителей
(картотека хранения), геолокацию и другую ин-
формацию. База данных BEARBASE находится в
открытом доступе на сайте shirokuma.compbio.
ru/db/. 

В данном исследовании мы использовали му-
зейные образцы костей белого медведя из фондов
хранения Зоологического института РАН, из ко-
торых была выделена и отсеквенирована геном-
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ная ДНК, что позволило впервые охарактеризо-
вать генетический ландшафт популяций белого
медведя в российской Арктике. 

ДНК из образцов была выделена в лаборато-
рии исторической генетики Московского физи-
ко-технического института в соответствии с ме-
тодиками, используемыми для работы с древней
ДНК. Такой подход позволил получить препара-
ты высокого качества, пригодные для высокопро-
изводительного секвенирования. Нами были ото-
браны 86 образцов для первого раунда экспери-
ментов по выделению ДНК и последующему
секвенированию. Исследуемые образцы были со-
браны в интервале от 1883 до 2000 гг., информа-
ция о времени сбора, локации и характеристиках
проб (концентрация ДНК, количество фрагмен-
тов секвенирования, эффективность картирова-
ния на референсный геном) доступна в ранее
описаной базе данных BEARBASE. Для выбран-
ных образцов ДНК выделяли из ткани зубов в со-
ответствии с ранее описанной методикой [20].
Оценка качества выделенной ДНК перед приго-
товлением библиотек секвенирования проводи-
лась при помощи капиллярного электрофореза
на инструменте QIAxcel Advanced (QIAGEN,
США). Синтез библиотек секвенирования осу-

ществляли в соответствии с протоколом Hyper-
Cap KAPA Workflow v3.3, предложенным про-
изводителем набора реагентов (Roche, США).
Секвенирование библиотек проводилось компа-
нией Genetico (Москва) на инструменте NovaSeq
(Illumina, США).

Фрагменты секвенирования выравнивали на
референсный геном белого медведя версии
GCF_017311325.1_ASM1731132v1 [8] посредством
программы bwa mem [21], поиск однонуклеотид-
ных замен проводили с использованием програм-
мы angsd [22]. Для анализа структуры популяций
были отобраны биаллелельные однонуклеотид-
ные замены общим числом 13 866 959. На рис. 1
представлена диаграмма коэффициентов пре-
образования UMAP для матрицы ковариаций
генотипов исследованных образцов. Следует
отметить, что кластеризация образцов по генети-
ческому сходству не всегда совпадает с географи-
ческой локацией, что может объясняться мигра-
цией животных. Диаграмма популяционного со-
става ADMIXTURE для образцов приведена на
рис. 2 для 3, 4 и 5 популяций, в целом согласуется
с анализом umap и служит дополнительным ука-
занием на незначительную роль географической

Рис. 1. Диаграмма коэффициентов преобразования umap для матрицы ковариаций генотипов 86 образцов белого
медведя. Идентификаторы образцов соответствуют информации в базе данных BearBase, aрктические регионы
показаны различными значками. 
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изоляции различных регионов и высокой мо-
бильности животных.

Таким образом, впервые проведен популяци-
онный анализ генетических данных белого мед-
ведя в российской Арктике. Дальнейшие иссле-
дования, включающие все доступные образцы,
позволят детально охарактеризовать динамику
популяционных процессов и, в перспективе, про-
гнозировать последствия воздействия антропо-
генных факторов на арктические экосистемы.
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 Genetic Analysis of Arctic Polar Bear Populations using Historical Samples
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This study analyzed genetic data using DNA isolated from museum specimens of polar bears in the collection
of the Zoological Institute of the Russian Academy of Sciences. The unique data obtained in this study made
it possible to characterize population structure of polar bears in the past and to lay the foundation for further
research. Methods of DNA isolation used in archaeogenetics and paleogenetics were applied for historical
materials. These methods provided sufficient quantity and quality of DNA suitable for high-throughput se-
quencing. The analysis of genetic variants made it possible to reveal population structure of spatial and tem-
poral polar bear populations in the Russian Arctic regions and its changes associated with the active economic
activities that unfolded in the first third of the twentieth century.

Keywords: Arctic fauna, conservation genetics, historical DNA, museum genomics, polar bear, population genetics
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