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Бокоплавы озера Байкал насчитывают 350 видов (20% от всего разнообразия пресно-
водных амфипод) и представляют собой одну из крупнейших вспышек видообразования
в мире [4]. Наравне с широко известными африканскими цихлидами [3] и галапагосскими
вьюрками [2], бокоплавы озера Байкал - хрестоматийный пример взрывного видообра-
зования, причины которого до сих пор остаются предметом острой научной дискуссии.
Размер геномов байкальских бокопавов варьирует в диапазоне от 4 до 16 Gbp, много-
кратно изменяясь в различных филогенетических линиях без изменения числа хромосом
[1].

Для изучения эволюции этой группы мы отсеквенировали представителей двух видов
байкальских бокоплавов длинными чтениями (Pacbio HiFi и ONT) и получили первые ка-
чественные хромосомные сборки представителей этой группы. Таким образом, мы сделали
первый шаг для будущего изучения процессов, повлиявших на столь быстрое видообра-
зование в этой группе, среди которых могут быть гибридизация, множественные генные
дупликации и повышенная активность мобильных генетических элементов.
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