
ГРАФОДАТСКИЙ Александр Сергеевич, 71 год; 
- Защита  докторской диссертации, 17 апреля 1992 г., 

генетика; 
- ИЦиГ СО РАН, Новосибирск; 

- чл.-корр. РАН, 2019 г. 
- ИМКБ СО РАН, руководитель научного направления, зав. 

отделом; 
 

- выдвинут Ученым Советом ИМКБ СО РАН, на какую 
вакансию СО РАН «генетика», результаты голосования при 

выдвижении – “за» -11, «против» - 1. 
 



- количество публикаций в журналах WoS (по Web 

of Science Core Collection) - 242- количество 

публикаций с указанием аффилиации основного 

места работы – 242 (СО РАН), из них 82 (ИМКБ) 

- среднее число авторов в статьях кандидата –  5,08 

(http://expertcorps.ru/science/lists2/info/41283 

- количество публикаций в англоязычных журналах 

- 156 

- количество публикаций в русскоязычных 

журналах - 86 

- количество публикаций в журналах первого 

квартиля (по WoS 2019) – 57 

- - общее число цитирований по WoS (Все базы 

данных) 4600  

- индекс Хирша по WoS - 38 
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Box: Terms and definitions of 

cytogenetics and large 

sequence arrays 
Standard Cytogenetic Definitions 

Chromosome (literally “colored body”): DNA and proteincontaining 

structure in cells of eukaryotes, microscopically 

visible as a rod-shaped body during cell division metaphase. 

Karyotype: A photographic or diagrammatic image of the 

complete set of metaphase chromosomes in cells of an organism 

of a particular species. 

Standard Molecular Descriptors 

Contigs: Contiguous gapless stretches of DNA sequence assembled 

from smaller overlapping sequenced fragments. 

Scaffolds: Computationally ordered and oriented arrays of 

contigs that have sequence gaps along their length. 

Super-scaffolds: Ordered scaffolds produced by methods 

such as optical mapping and chromosome conformation 

capture technologies . 

Proposed New Terms 

C-contig (chromosome-scale contig): A contig that appears 

to span all of a chromosome arm or a complete chromosome. 

C-scaffold (chromosome-scale scaffold): A scaffold or superscaffold 

that appears to span all of a chromosome arm or a 

complete chromosome. 

Evidence that a contig, scaffold, or super-scaffold represents 

a chromosome or chromosome arm can come from Hi-C 

data and be corroborated by optical maps. 

A C-contig or C-scaffold is formally assigned to a chromosome 

when it is physically mapped to a known chromosome 

in a species having an established karyotype (e.g., using 

fluorescence in situ hybridization). For fluorescence in situ 

hybridization, we recommend that multiple included DNA 

markers be mapped along the length of the C-scaffold, to 

establish orientation. When a C-scaffold is mapped definitively 

to a chromosome, only then should it be named as a 

chromosome in a database. 

Scaffotype: A set of C-scaffolds and/or C-contigs that are a 

representation of all the chromosomes, including sex chromosomes, 

of a species. 

The C-scaffolds and C-contigs in a scaffotype should be 

numbered continuously according to descending length in 

the assembly. 

If the C-scaffolds and C-contigs are all mapped to chromosomes, 

and the number of chromosomes and C-scaffolds 

is identical, then the scaffotype and the karyotype terms 

reflect equivalent representations of the complete chromosome 
complement of an organism or species. 







Complete mitochondrial genome of an extinct 

Equus (Sussemionus) ovodovi specimen from 

Denisova cave (Altai, Russia) Druzhkova et al 2019 

 

Molodtseva AS, Phylogeography of ancient and 
modern brown bears from eastern Eurasia. Biol J 
Linn Soc: blac009, 2022 



Установлено, что древнейшая 

собака была одомашнена на Алтае 

33.5 лет назад. С помощью анализа 

мтДНК определены ее 

родственные отношения с 

современными и древними 

собаками и волками.  



“Если собака вывела человека 

в люди, то лошадь - в 

феодалы”         А.А.Любищев  



Широкомасштабное полногеномное исследование 273 древних 

лошадей из разных регионов Евразии определило время и 

географическое место центра одомашнивания всех современных 

лошадей. Филогенетические реконструкции методом ближайших 

соседей, Struct-f4 анализ, OrientAGraph19 моделирование выявили, что 

этот центр расположен в Понтийско-Каспийской степи, в низовьях 

Волго-Донского региона. Время начало одомашнивания было 

определено, как конец 4 – начало 3 тыс. до н.э., при этом самая ранняя 

лошадь с предковым гаплотипом относилась к ямной культуре 

Понтийско-Каспийской степи. Распространение домашних лошадей в 

другие регионы Евразии началось с 2 тыс. до н.э. 







Mendel G. Versuche über Pflanzen-Hybriden : [нем.] // 
Verhandlungen des naturforschenden Vereines in Brünn. — 
Brünn, 1866. — Bd. IV (Abhandlungen 1865). — S. 3—47. 
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