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На автореферат диссертационной работы 

Удалова Ильи Андреевича" Голые лобозные амебы рода Korotnevella Goodkov, 1988 
(Amoebozoa, ParamoeЬidae): систематика, биоразнообразие и ДНК-баркодинг", 
представленную на соискание ученой степени кандидата биологических наук 

по специальности 03.02.04- зоология 

Актуальность темы диссертационного исследования Ильи Андреевича достаточно 

очевидна в свете недостаточной изученности биоразнообразия и филагении исследованных 

им голых амеб рода Korotnevella. Поставленные цели достигнуты на высоком уровне, 
объединив подходы молекулярной филагенетики и систематики, разносторонне изучены 

аспекты морфологии коротневелл. Следует согласиться с содержанием основных 

положений диссертации, выносимых на защиту. Им полностью соответствуют полученные 

выводы, хотя количество выводов не соответствует количеству задач или выносимых на 

защиту положений, что не является существенным замечанием. 

Зоологическая часть работы выполнена превосходно, на высочайшем мировом 

уровне, несмотря на ее мотодическую сложность. Представленная диссертационная работа 

соответствует самым современным стандартам комплексных исследованJIЙ в области 

систематики, морфологии голых амеб и филогенетики. Сделаны детальные современные 

описания семи видов коротневелл, впервые по казан о наличие цисты у представителей этого 

рода. Впервые предложена гипотеза эволюции покровных структур парамёбид с 

использованием современных методов молекулярной филогенетики. 

Стоит отметить хороший уровень изложения в автореферате: его легко читать и 

понять суть проделанной работы. Мизерное количество технических помарок не умаляет 

его ценности. 

Соискателем опубликовано 6 печатных работ, из них 5 из списка ВАК и, что 
превышает требования ВАК к защите кандидатской диссертации. Результаты работы 

апробированы на международных конференциях. 

Вместе с тем, следует указать на небольшие недостатки работы. Задача NQ5 
выполнена на поимитивно-«тоалипионном» vоовне. отчего в стоогом совоеменном 



понимании, ее сложно назвать выполненнои. tl литературном оозоре не раскрыта суть ,LJ,t11\.­

штрихкодирования, не процитировано ни одной основополагающей в этой области науки 

работы, например [1]. Опять-таки, традиционно для большинства подобных работ, автор не 
видит различий между молекулярной филагенетикой и ДНК-штрихкодированием, хотя это 

разные области знаний с разными целями и методологиями [2--4]. Попытка найти 

«молекулярные подписи» видов (Рис. 5 и б автореферата) является «изобретением 

велосипеда», при этом, из подписей к рисункам с трудом можно понять, что же на них 

изображено. В то же время, в современной зоологии набирает популярность, служащий для 

поиска видаспецифичных SNP программный пакет CAOS [5] и связанные с ним 

методология и терминология. В довершение, не были использованы и упомянуты в 

литературном обзоре методы разделения видов по ДИК-Штрихкодам, нацеленные на 

избежание «подводных камней» ДИК-штрихкодирования [6-10] -такие как Automated 
Barcode Gap Discovery (ABGD) [11], Poisson Tree Process (РТР) [12], General Mixed Yule 
Coalescent (GMYC) [13-15] и другие. 

Подчеркну, что в настоящее время: многие зоологи во всем мире пользуются 

«молекулярными» методами, копируя друг у друга подходы от публикации к публикации, 

не сильно вдаваясЬ в их суть, забывая о том, что А) традиция не является научным подходом 

и Б) теоретические основы и методология ДИК-штрихкодирования развиваются 
семимильными шагами. И да, не всегда систематики успевают отслеживать все новшества. 

Как результат, большинство современных публикаций, затрагивающих вопросы 

молекулярной систематики, используют методологический~ аппарат «ДИК­

штрихкодирования 1990х годов» - той поры, когДа эта наука еще не сформировалась, 
отделившись от общего пула методов анализа нуклеотидных последовательностей. 

Подобные ошибки были бы непростительными для опытного ученого со стажем и опытом 

работ в области ДНК-штрихкодирования, но их следует простить молодому специалисту, 

находящемуел в начале своего пути. Все нюансы методологии и идеологии ДИК­

штрихкодирования не могут быть освоены за ·годы аспирантуры, параллельна со 

сложнейшей задачей по культивированию и морфологическому анализу голых амеб. Для 

этого требуется опыт проведения многих работ в области ДИК-штрихкодирования и 

многолетнего общения с рецензентами журналов и другими компетентными коллегами, 

специализирующихся на проблемах молекулярной систематики. А исходя из личного 

общения с диссертантом, я уверен, что он твердо намерен постичь эти тонкости. 

Из совсем мелких замечаний. Часто используется сленг - например «сикевенс» 

вместо «нуклеотидная последовательность», «ген» вместо «молекулярный маркер». 

Конечно, мы в жизни постоянно пользуемся этими словами для упрощения каждодневного 

общения с коллегами, но в научной работе эти слова становятся терминами - но термина 

«сиквенс» в русском языке нет, а термин «ген» обозначает единицу наследственности, 

являющуюся объектом изучения генетики, но не зоологии и систематики - даже 

молекулярной. В работе использована сленговая калька англоязычного термина posterior 
probabllity- «постериорная вероятность». Однако, в русском языке используется термин 

«апостериорная вероятность», что известно даже службе проверкиорфографии в Microsoft 
Word ... 

Данные замечания не снижают общего впечатления от работы, и содержание 

автореферата позволяет сделать вывод о том, что работа соответствует требованиям, 

предъявляемым к кандидатским диссертациям (пп. 9-11, 13, 14 «Положения о 
пnисvжпении vчёных степеней». vтвеnжпенного Постановлением пnавительства РФ NQ 



842 от 24 сентября 2013 г . ) , а ее автор заслуживает присуждения учёной степени 

кандидата биологических наук по специальности 03.02.04- зоология. 
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