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Анализ внутривидовой изменчивости по баркодинговому фрагменту mtCOI 

показал, что близкие виды из Y. padella–комплекса, обладающие более 
обширными ареалами, характеризуются относительно бóльшими интервалами 
генетических дистанций между представителями разных популяций по 
сравнению с видами, обитающими на ограниченной территории. Так, для 
транспалеарктического вида Y. evonymella внутривидовая дистанция лежит в 
пределах 0–1%, тогда как средние показатели внутривидовой изменчивости 
выявлены у евро-американского Y. malinella и европейского Y. irrorella (0–
0,5%), а минимальный диапазон отмечен у евро-американского Y. cagnagella и 
европейского Y. rorrella (0–0,2%). Для восточноазиатского Y. orientalis, у которого 
исследовались образцы только с Дальнего Востока России, внутривидовая 
изменчивость не выявлена. 

Интервалы межвидовых дистанций внутри Y. padella–комплекса оказались с 
очень небольшим размахом и невысокими показателями, не превышающими 2,6 % 
(Y. padella – Y. orientalis, Y. padella – Y. irrorella) и 2,8 % (Y. malinella – Y. irrorella, 
Y. malinella – Y. orientalis), что подтвердило слабую дивергенцию видовой группы 
не только по морфологическим маркерам, но и по баркодинговому фрагменту 
mtCOI. У ряда исследованных видов интервалы внутривидовых и межвидовых 
дистанций имеют пограничные показатели или незначительно перекрываются – 
0,2% (Y. cagnagella), 0,2–0,3% (Y. padella), 0,5–0,7% (Y. malinella), что указывает 
на ненадежность использования фрагмента COI для идентификации таких слабо 
дивергировавших видов, как виды комплекса Y. padella. Полученные результаты 
показывают, что для качественной идентификации таксонов, особенно относи-
тельно молодых и слабо дивергировавших, необходимо использовать не только 
нуклеотидные последовательности баркодингового фрагмента mtCOI, но и ком-
плекс других маркеров. 
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В настоящее время на Дальнем Востоке России зарегистрировано 22 вида 
горностаевых молей рода Yponomeuta Latr. (Пономаренко, 2016; Пономаренко, 
Синев, 2019). Вероятно, это число не является окончательным и будет изменено 
по результатам таксономической ревизии с привлечением современных методов 
исследования. Идентификация молей–ипономеут осложнена слабой диверген-
цией видов на морфологическом уровне, а также наличием перекрывающейся 
изменчивости в паттерне рисунка передних крыльев и вариабельности в 
строении генитальных структур. Ревизию таксономического разнообразия 
горностаевых молей и уточнение их видового состава в регионах Дальнего 
Востока невозможно реализовать без использования интегративного подхода, 
предполагающего анализ не только морфологических, но и молекулярных 
маркеров. Однако, как показал опыт молекулярно-генетических исследований 
в ряде групп насекомых, этот подход тоже имеет свои сложности и ограничения 
использования. Интервалы внутривидовой изменчивости и межвидовой дивер-
генции у многих групп насекомых перекрываются (Cognato, 2006; Meier et al., 
2006; Virgilio et al., 2010; Huang et al., 2013; Naseem et al., 2019). Для правильной 
оценки показателей генетической дистанции между нуклеотидными последо-
вательностями целевого фрагмента требуются предварительные исследования 
в каждой конкретной группе для установления размахов внутривидовой гене-
тической изменчивости и межвидовой дивергенции, а также для выявления 
перекрытия между ними.  

Целью настоящей работы было изучение размаха внутривидовой изменчи-
вости и межвидовой дивергенции на примере группы близких видов Yponomeuta 
padella (или Y. padella–комплекс) по баркодинговому фрагменту mtCOI. 

Материал и методы 

Материалом для настоящего исследования послужили фиксированные экзем-
пляры горностаевых молей из группы видов Y. padella, собранные вторым 
автором на территории юга Дальнего Востока и европейской части России. 
Кроме нуклеотидных последовательностей, полученных в настоящем исследо-
вании, в работу были включены оригинальные данные по митохондриальному 
фрагменту COI из более ранних исследований молей–ипономеут. Для получения 
репрезентативных результатов в анализ были включены нуклеотидные после-
довательности митохондриального фрагмента COI молей–ипономеут из между-
народных генетических банков ГенБанк (NCBI) и BOLD System.  

Выделение геномной ДНК производилось в соответствии с инструкцией 
Appendix G: Purification of Genomic DNA from insects к набору Qiagen DNeasy 
Blood & Tissue (Германия), с оригинальными изменениями (Ponomarenko, 2020). 
Получение нуклеотидных последовательностей баркодингового фрагмента COI 
осуществлялось методом Сэнгера. Подробное описание этапов ПЦР–секвени-
рования дано в ранее опубликованных работах (Ponomarenko, Chernikova, 2018; 
Ponomarenko, 2020). Для визуализации и редакции нуклеотидных последователь-
ностей использовались программы Sequence Scanner v1.0 (Applied Biosystems, 
2005) и Finch TV (Patterson et al., 2004). Выравнивание и анализ целевых фрагмен-
тов ДНК производились с помощью пакета программ Mega 7.0 (Kumar et al., 2016). 
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Таблица 1  
Названия исследованных таксонов, места сбора экземпляров, номера ваучеров  

Название таксона  Место сбора экземпляра Номер ваучера 

Приморский край, Чугуевский 
район, национальный парк 
«Зов Тигра», 24,5 км ЮВ с. 
Ясное, 17.07.2010  

V–212 

Хабаровский край, с. Бычиха, 
16.07.2019  

V–477 

г. Санкт-Петербург, ул. 
М.Тореза, 6–10.08.2017  

V–501 

Y. evonymella (Linnaeus, 
1758) 

Сахалин, Невельской р–н, с. 
Ясноморское, 19.08.2020 

V–666 

Украина, Киев, 07.2010 
(З.С.Гершензон) 

V–242 
 

Y. cagnagella (Hübner, 
1813) 

Санкт–Петербург, ул. М. 
Тореза, 6–10.08.2017 

V–502 
 

Y. malinella Zeller, 1838 Санкт–Петербург, ул. М. 
Тореза, 6–10.08.2017 

V–503 
 

Приморский край, о–в 
Фуругельма, 07.2012  

V–153 
 

Приморский край, г. 
Владивосток, ст. Чайка, 7.2012  

V–155 
 

Y. orientalis Zagulajev, 1969 

Сахалин, Невельской р–н, с. 
Ясноморское, 01.08.2019 

V–519 
 

 
После выравнивания нуклеотидных последовательностей длина сравни-

ваемого фрагмента mtCOI у анализируемых таксонов составила 640 пн. Всего 
проанализировано 66 нуклеотидных последовательностей (нп) mtCOI у 9 видов 
горностаевых молей (табл. 1, 2), из них 10 нп баркодингового фрагмента COI 
для 4 видов получены в данном исследовании.  

 
Таблица 2  

Названия таксонов, включенных в генетический анализ, места сбора 
экземпляров, номера ваучеров и регистрационные номера их нуклеотидных 

последовательностей фрагмента mtCOI в международных базах данных 
ГенБанке (NCBI) и BOLD System 

Название 
таксона  

Место сбора 
экземпляра  

Номер ваучера  Регистрационный 
номер в ГенБанке 
(GenBank, NCBI)  

Y. padella комплекс 
Россия, 
Республика Алтай 

TLMF Lep 20309  MG522612.1  Y. evonymella 
(Linnaeus, 1758)  

Норвегия  NHMO–06124 KX047702.1 
 Финляндия MM08126  HM873789.1  
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Продолжение таблицы 2 

Название 
таксона  

 

Место сбора 
экземпляра  

Номер ваучера  Регистрационный 
номер в ГенБанке 
(GenBank, NCBI)  

Германия BC ZSM Lep 28977 HQ955530.1 
Австрия  TLMF Lep 10182 MG522657.1 
Италия  TLMF Lep 00882  HQ968256.1 
Пакистан  NIBGE MOT–

00027  
HQ990753.1  

Пакистан NIBGE MOT–
03241 

KX862478.1 

Пакистан NIBGE MOT–
03472 

KX860708.1 

 

Пакистан NIBGE MOT–
00023 

HQ990749.1 

Норвегия  NHMO–08087 KX048221.1 
Финляндия MM09458 HM874292.1 
Австрия TLMF Lep 08473 KM572901.1 
Испания  TLMF Lep 03966  JN287231.1 
Китай  NAFUPYR:002849 MZ686745.1  
Китай  NAFUPYR:002834 MZ686730.1  
США 1209626F21Jun1998 EHL800–12.COI–5P 
Канада  UBC–2007–0832 FJ413023.1 

Y. malinella 
Zeller, 1838  

Канада AVBC 444–10  JF852877.1 
Норвегия NHMO–07025 KX049060.1 
Финляндия MM17273 JF853744.1 
Германия BC ZSM Lep 25694 HM391805.1 

Y. padella 
(Linnaeus, 1758) 

Канада CNCLEP00028690 MNAD251–07.COI–
5P 

Y. cagnagella 
(Hübner, 1813)  

Норвегия  KBE–07021 LON631–08.COI–5P 

 Финляндия  MM19258  KT782553.1 
 Великобритания  UKLB39D04  KX043899.1 
 Германия  BC ZSM Lep 29012  HQ955548.1 
 Испания  TLMF Lep 03965  JN287230.1 
 Италия TLMF Lep 02215 JF859797.1 
 Канада MNBTT–2130 KT143582.1 
 Канада HLC–16148 KT142923.1 
Y. irrorella  Россия, Белгород MM18947 KX041477.1 
(Hübner, 1796) Финляндия MM17632 KT782453.1 
 Нидерланды RMNH.INS.540922 KX048660.1 
 Германия BC ZSM Lep 25697 GU707151.1 
 Австрия TLMF Lep 04470 JN287219.1 
 Болгария MM17634 JF853927.1 
 Италия TLMF Lep 02120 JF859706.1 
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Окончание таблицы 2 

Название 
таксона  

 

Место сбора 
экземпляра  

Номер ваучера  Регистрационный 
номер в ГенБанке 
(GenBank, NCBI)  

Y. rorrella  Норвегия  KBE–07030 KX047105.1 
(Hübner, 1796) Финляндия MM24744 MZ610264.1 
 Латвия MM18992 KT782612.1 
 Германия BC ZSM Lep 29009 HQ955547.1 
Внешняя группа 
Y. plumbella  Финляндия MM17242 JF853717.1 
([Denis et Нидерланды RMNH.INS.541053 KX047900.1 
Schiffermüller, Германия BC ZSM Lep 25345 HM391763.1 
1775]) Австрия  TLMF Lep 08030 KM573583.1 
 Италия TLMF Lep 16553 LASTS688–15.COI–

5P 
Норвегия  NHMO–07001 KX048774.1 
Финляндия MM03114 HM871830.1 
Германия BC ZSM Lep 28981 HQ955534.1 
Германия BC ZSM Lep 50738 KX040272.1 
Германия BC ZSM Lep 23043 FBLMS081–09.COI–

5P 
Австрия TLMF Lep 12473 KM572437.1 
Австрия  TLMF Lep 10461 LEATB284–13.COI–

5P 

Y. 
vigintipunctatus 
(Retzius, 1783) 

Италия TLMF Lep 02140 JF859725.1 
 
Для оценки размаха внутривидовой генетической изменчивости виды ком-

плекса Y. padella были разделены на 2 группы – обладающие обширным ареалом 
и обитающие на относительно ограниченной территории. По возможности, в 
анализ включались нп экземпляров из различных, более или менее удаленных 
популяций. Оценка межвидовой дивергенции осуществлялась, как в пределах 
Y. padella–комплекса, так и с включением в анализ внешней группы. В качестве 
внешней группы были выбраны 2 вида, представленные в фауне России и 
имеющие более обширное распространение – евро-американский Y. plumbella 
и транспалеарктический Y. vigintipunctatus. 

 
РЕЗУЛЬТАТЫ 

Внутривидовая генетическая изменчивость у видов  
с более обширными ареалами 

В роде Yponomeuta Latr. немного видов, для которых характерны обширные 
ареалы, и большинство из них относятся к выбранной для исследования группе 
близких видов Y. padella. В эту группу входят транспалеарктический вид Y. 
evonymella и евро–американские Y. cagnagella, Y. malinella и Y. padella. Интер-
валы внутривидовой дистанции для исследованных видов даны в табл. 3. 
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Таблица 3 

Интервалы внутривидовой изменчивости и межвидовой дивергенции  
близких видов Y. padella–комплекса 

Название 
вида 

Тип ареала Интервал 
ВВД, % 

Интервал МВД / 
максимальная 
МВД с внешней 
группой, % 

Ближайший 
вид  

Y. evonymella транспалеаркт
ический 

0–1 1,2–2,4 / 9,6 Y. irrorella,  
Y. orientalis 

Y. cagnagella евро–
американский 

0–0,2 0,2–2,4 / 9,4 Y. padella 

Y. malinella евро–
американский 

0–0,7 0,5–2,6 / 10,2 Y. rorrella 

Y. padella евро–
американский 

0–0,3 0,2–2,6 / 9,6 Y. cagnagella 

Y. rorrella европейский 0–0,2 0,5–2,4 / 9,4 Y. malinella 
Y. irrorella европейский 0–0,5 1,2–2,6 / 10,2 Y. evonymella 
Y. orientalis восточноазиатс

кий 
0 1,2–2,8 / 9,8 Y. evonymella 

Обозначения: ВВД – внутривидовая дистанция, МВД – межвидовая дистанция. 
 
Наиболее репрезентативно охвачены исследованиями представители попу-

ляций транспалеарктического вида Y. evonymella. Были проанализированы 
нуклеотидные последовательности представителей популяций из Норвегии, 
Финляндии, Австрии, Италии, Пакистана и России (г. Санкт-Петербург, Рес-
публика Алтай, Хабаровский край, Приморский край и о. Сахалин). Интервал 
внутривидовой генетической изменчивости составил 0–1%. Наиболее дивер-
гировавшими оказались образцы из Пакистана, максимальная генетическая 
дистанция которых от представителей популяций из Республики Алтай, Хаба-
ровского и Приморского краев составила 1%. Близкий показатель дивергенции 
(0,9%) выявлен между образцами из Пакистана, с одной стороны, и таковыми 
из Норвегии, Финляндии и о. Сахалин, с другой.  

Средние показатели генетической изменчивости вида составили 0,5% и 
0,7%. Первый выявлен между образцами из Финляндии и из всех популяций 
России, за исключением о. Сахалин. Второй показатель установлен между 
образцами из европейских популяций (из г. Санкт–Петербург, Германии, 
Австрии и Италии), с одной стороны, и из Пакистана, с другой. Такая же 
генетическая дистанция между Санкт–Петербургскими и дальневосточными 
образцами.  

Отсутствие генетической дистанции (p–distance 0%) отмечено между образ-
цами Германии, Австрии и Италии. Незначительные отличия выявлены у 
сахалинских экземпляров от представителей материковых популяций Дальнего 
Востока и популяций юга Западной Европы (Германия, Австрия и Италия) с 
p–distance 0,2%, а от образцов из Финляндии – 0,3%. 
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Для евро-американского вида Y. cagnagella проанализированы образцы из 
европейской части России (г. Санкт-Петербург), Украины (г. Киев), Норвегии, 
Финляндии, Германии, Австрии, Великобритании, Испании, Италии и Канады. 
Несмотря на удаленность популяций интервал внутривидовая изменчивость 
невелик, p–distance 0–0,2%. Незначительное уклонение в 0,2% выявлено у 
образцов из Италии от представителей других популяций Европы и Северной 
Америки.  

Для вида Y. malinella в анализ были включены образцы из России (г. Санкт-
Петербург), Норвегии, Финляндии, Австрии, Испании, Китая, США и Канады. 
Так же, как для предыдущего вида, интервал внутривидовой изменчивости 
оказался небольшим 0–0,7%. Образцы, как с европейской части ареала, так и 
из Китая демонстрируют в равной мере, как отсутствие генетической изменчи-
вости, так и ее максимальные показатели для этого вида. Так, p–distance в 0,7% 
отмечается между представителями популяций из г. Санкт-Петербург и 
Финляндии, г. Санкт-Петербург и Китая. Внутривидовая дистанция 0,5% 
выявлена у образцов из Финляндии и Австрии, из Австрии и Китая. В то время 
как отсутствие генетической изменчивости отмечено между образцами из 
Норвегии, Испании, Китая, США и Канады; из Финляндии и Китая; из Испа-
нии, Китая, США и Канады; из Китая и Северной Америки (США и Канады). 

Из европейской части ареала вида Y. padella в анализ были включены 
образцы из Норвегии, Финляндии и Германии, из американской – образец из 
Канады. Интервал внутривидовой изменчивости составил 0–0,3%. Наибольшие 
генетические отличия выявлены у канадского образца – 0,3% с представителем 
популяции из Норвегии и 0,2% с образцами из Финляндии и Германии. У 
популяций из Финляндии и Германии генетических отличий по целевому 
фрагменту выявлено не было. 

Внутривидовая генетическая изменчивость у видов с относительно 
небольшими ареалами 

Для анализа генетической изменчивости у видов комплекса Y. padella с 
небольшими ареалами были выбраны 3 вида – Y. orientalis c восточноазиатским 
ареалом, Y. rorrella и Y. irrorella с европейскими ареалами.  

Для вида Y. orientalis были получены нуклеотидные последовательности 
COI у образцов из популяций материковой и островной частей Приморского 
края и Сахалина, между которыми не выявлено генетических дистанций (p–
distance – 0%).  

Интервал внутривидовой изменчивости у вида Y. rorrella 0–0,2%. Для 
анализа были взяты образцы из Норвегии, Финляндии, Латвии и Германии. 
Небольшая генетическая дистанция в 0,2% отмечена между образцами из 
Латвии и представителями популяций из стран, указанных выше. 

Для европейского вида Y. irrorella в анализ были вовлечены образцы из 
европейской части России (г. Белгород), Финляндии, Германии, Австрии, 
Нидерландов, Болгарии и Италии. По результатам анализа самыми укло-
няющимися оказались образцы из Нидерландов с генетической дистанцией 
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0,3% со всеми представителями перечисленных популяций, за исключением 
образца из Болгарии, генетическая дистанция с которым составила 0,5%. 
Между представителями популяций европейской части России, Финляндии, 
Германии, Австрии и Италии генетических отличий по баркодинговому фраг-
менту COI не выявлено. Таким образом, интервал внутривидовой изменчивости 
для Y. irrorella составил 0–0,5%. 

Межвидовая генетическая дивергенция 

В целом размах межвидовой генетической дивергенции по mtCOI, как в 
пределах Y. padella–комплекса, так и в сравнении с другими представителями 
рода Yponomeuta лежит в пределах – 0,2–10,2%. Интервал межвидовой дивер-
генции для каждого исследованного вида c указанием близких таксонов по 
целевому фрагменту дан в табл. 3. 

Показатели генетической дивергенции между близкими видами Y. padella–
комплекса находятся в пределах 0,2–2,8%. 

Минимальная генетическая дистанция (0,2–0,3%) обнаружена между близ-
кими видами Y. padella и Y. cagnagella, причем эти показатели одинаковы, как 
для образцов с европейской части ареала, так и для представителей северо-
американских популяций. 

Относительно небольшая дивергенция выявлена между видами Y. malinella 
и Y. rorrella (0,5%). В европейской и североамериканской частях ареала в Y. 
padella–комплексе максимальная дистанция (2,8%) обнаружена между видами 
Y. malinella и Y. irrorella. Общий интервал генетической дивергенции восточ-
ноазиатского вида дальневосточной яблонной моли Y. orientalis от других 
близких видов группы Y. padella – 1,2–2,8%. Генетически более близким к Y. 
orientalis оказался вид Y. evonymella с p–distance 1,2–1,7%. Показатели дивер-
генции Y. orientalis с викарным видом европейской яблонной молью в выше-
указанном общем интервале достигают максимальных показателей – 1,9–2,8%.  

Для оценки размаха межвидовой дивергенции группы Y. padella с другими 
представителями рода был проведен сравнительного анализа с видами из 
внешней группы. В фауне России среди видов рода Yponomeuta, не входящих в 
комплекс Y. padella, только 2 вида с более обширными ареалами – евро-амери-
канский Y. plumbella и транспалеарктический Y. vigintipunctatus. В генетических 
базах данных доступными оказались нуклеотидные последовательности фраг-
мента COI следующих образцов: для Y. plumbella – из популяций Финляндии, 
Нидерландов, Германии, Австрии и Италия; а для Y. vigintipunctatus – из Нор-
вегии, Финляндии, Германии, Австрии и Италии.  

Интервал межвидовой дивергенции Y. plumbella с видами комплекса Y. 
padella составляет 8,1–9,4%. Минимальные показатели выявлены между видами 
Y. plumbella и Y. evonymella. Наиболее дивергировавшими от Y. plumbella оказа-
лись Y. malinella, Y. cagnagella и Y. padella (9,3%), а также Y. orientalis (9,4%). 

Интервал межвидовой дивергенции Y. vigintipunctatus с видами комплекса 
Y. padella составляет 8,8–10,2%, в котором минимальные показатели характе-
ризуют степень дивергенции с видом Y. evonymella (8,8%), а максимальные – 
дивергенцию с видами Y. malinella и Y. irrorella (10,2%). 
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Следует отметить, что сами виды Y. plumbella и Y. vigintipunctatus, выбранные 
в качестве внешней группы, являются сильно дивергировавшими с максимальной 
межвидовой дистанцией 11,2%. 

 
Обсуждение 

 
Таксономическое разнообразие отрядов насекомых еще недостаточно охва-

чено молекулярно-генетическими исследованиями, однако, полученные данные 
однозначно указывают на специфичность показателей внутривидовых и меж-
видовых дистанций для каждой конкретной группы. Результаты исследований 
интервалов внутривидовой изменчивости и межвидовой дивергенции в раз-
личных отрядах насекомых представлены на рис. 1 (по Cognato, 2006), где 
продемонстрировано, что установленные ранее Эбетом с соавторами (Herbert et 
al., 2003) пороговые показатели для разграничения видов в 2% для позвоночных 
и 3% для членистоногих (на примере чешуекрылых) не являются универсальны-
ми. Более того, автором показано, что интервалы внутривидовой изменчивости 
и межвидовой дивергенции в бóльшей или меньшей степени перекрываются у 
представителей некоторых отрядов, что при получении показателей, соответству-
ющих пересекающимся данным, не дает возможность однозначно определить 
исследуемый образец.  
 

 
 

Рис. 1. Интервалы внутри- и межвидовых отличий COI митохондриальной ДНК в 
процентах при попарном сравнении. Средняя величина отличия показана перпенди-
кулярными линиями на горизонтальных полосах. Серая вертикальная линия указывает 
на разницу в 2,0%, которая часто используется для разграничения видов. (По: Cognato, 
2006: fig. 1).  
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 Молекулярно-генетические исследования группы близких видов Y. padella 
позволили получить, как оригинальные данные, так и показатели, подтвер-
ждающие сделанные коллегами выводы по другим группам чешуекрылых и 
насекомых в целом.  Анализ внутривидовой изменчивости по баркодинговому 
фрагменту COI показал, что виды Y. padella–комплекса, обладающие более 
обширными ареалами, характеризуются относительно бóльшими интервалами 
генетических дистанций между представителями разных популяций по сравнению 
с видами, обитающими на ограниченной территории. Так, для транспалеаркти-
ческого вида Y. evonymella внутривидовая изменчивость лежит в пределах 0–1%, 
тогда как средние показатели внутривидовых дистанций у евро-американского 
Y. malinella (0–0,7%) и европейского Y. irrorella (0–0,5%), а минимальные – у 
евро-американского Y. cagnagella и Y. rorrella (0–0,2%). Для восточноазиатского 
Y. orientalis, у которого исследовались образцы только с Дальнего Востока 
России, внутривидовая изменчивость не выявлена (табл. 3). 

Самостоятельность всех или некоторых таксонов, объединяемых в комплекс 
видов Y. padella (padella, malinella, cagnagella, rorrella, irrorella, mahalebella), 
ранее неоднократно подвергалась сомнению из-за отсутствия отчетливых 
диагностических признаков у имагинальной и преимагинальных стадий 
(Meyrick, 1914; Fiori, 1930; Servadei, 1930; Friese, 1960). Не признавался 
самостоятельным и позже описанный вид Y. orientalis, близкий группе Y. 
padella (Moriuti, 1977). Более глубокое изучение строения гусениц и куколок, а 
также трофической специализации видов позволило признать, что указанные 
выше виды являются самостоятельными. Однако до настоящего времени 
остается проблематичной идентификация как отдельных экземпляров, для 
которых отсутствуют данные по морфологии преимагинальных стадий и 
кормовом растении гусениц, так и серии экземпляров, представленных только 
одним полом.   

Полученные в ходе исследования этой группы интервалы межвидовых 
дистанций в пределах Y. padella–комплекса оказались с очень небольшим 
размахом и невысокими показателями, не превышающими 2,6% (Y. padella – Y. 
orientalis, Y. padella – Y. irrorella) и 2,8% (Y. malinella – Y. irrorella, Y. malinella 
– Y. orientalis), что подтвердило слабую дивергенцию видов группы не только 
по морфологическим маркерам, но и по баркодинговому фрагменту COI. У 
ряда исследованных видов интервалы внутривидовой изменчивости и межви-
довой дивергенции имеют пограничные величины или слегка перекрываются – 
0,2% (Y. cagnagella), 0,2–0,3% (Y. padella), 0,5–0,7% (Y. malinella) (рис. 2), что 
указывает на ненадежность использования фрагмента COI для идентификации 
таких слабо дивергировавших видов, как виды группы Y. padella.  

В целом, полученные в настоящем исследовании результаты по группе Y. 
padella, не противоречат ранее опубликованным данным по образцам с локаль-
ных территорий Тироля (Австрия) и Южного Тироля (Италия) (Huemer, Hebert, 
2016; Huemer, Wiesmair, 2017). В упомянутых работах продемонстрировано, 
что у представителей различных семейств чешуекрылых отмечается, как отсут-
ствие межвидовой дистанции (p–distance 0%) по баркодинговому фрагменту COI 
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Рис. 2. Интервалы внутри- и межвидовых дистанций по фрагменту mtCOI в 

процентах при попарном сравнении в группе близких видов Y. padella. Серая гори-
зонтальная линия указывает на порог в 3,0%, который установлен Эбетом с соавторами 
(Herbert et al., 2003) для разграничения видов у чешуекрылых. 
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(Yponomeutidae, Coleophoridae, Tortricidae, Zyganidae, Erebidae, Geometridae, 
Hesperiidae), так и очень низкие ее показатели (Gracillariidae, Yponomeutidae, 
Gelechiidae,  Zyganidae, Crambidae, Nymphalidae, Noctuidae), ниже ранее уста-
новленных порогов в 2–3% для разграничения видов. Более того, выявлены 
группы, в которых хорошо морфологически отличающиеся виды имеют иден-
тичные нуклеотидные последовательности баркодингового фрагмента COI, т.е. 
межвидовая генетическая дистанция для нп этого фрагмента равна 0%. 

В наших исследованиях были получены интервалы внутривидовой измен-
чивости и межвидовой дивергенции с бóльшим размахом и более высокими 
максимальными показателями по сравнению с данными в работах по бабочкам 
Тироля и Южного Тироля (Huemer, Hebert, 2016; Huemer, Wiesmair, 2017), что, 
очевидно, является результатом более репрезентативной выборки с включением 
в анализ образцов из удаленных популяций ареала.  

Суммируя сказанное выше, следует заключить, что идентификация ряда так-
сонов, особенно относительно молодых и слабо дивергировавших, затруднительна 
только по нуклеотидным последовательностям баркодингового фрагмента COI 
без использования комплекса других маркеров. В силу специфичности интер-
валов внутривидовой изменчивости и межвидовой дивергенции для различных 
таксонов, даже относящихся к одному отряду, недопустимо использование 
установленных в других группах генетических порогов для разграничения 
видов и определения статуса популяций без предварительных исследований в 
каждой конкретной группе.  
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An analysis of intraspecific variability based on the barcoding fragment mtCOI 

showed that species of Y. padella–complex with larger ranges are characterized by 
relatively larger intervals of genetic distances between representatives of different 
populations compared to species distributed in a limited area. Thus, for the Trans-
palaearctic species Y. evonymella, the intraspecific distance lies within 0–1%, while 
the average indices of intraspecific distances were revealed in the Euro-American Y. 
malinella and the European Y. irrorella (0–0,5%), and the minimal range of distances 
were recorded in the Euro-American Y cagnagella and European Y. rorrella (0–0,2%). 
For the East Asian Y. orientalis, in which samples were studied only from the Russian 
Far East, intraspecific variability was not revealed. 

The interspecific distance intervals within the Y. padella–complex turned out to 
be very low and with small range, not exceeding 2,6% (Y. padella – Y. orientalis, Y. 
padella – Y. irrorella) and 2,8% (Y. malinella – Y. irrorella, Y. malinella – Y. 
orientalis), which confirmed the weak divergence of the species group not only in 
morphological markers, but also in the barcoding fragment mtCOI. In a number of 
studied species, the intervals of intraspecific and interspecific distances have 
borderline indicators or slightly overlapping ones – 0,2% (Y. cagnagella), 0,2–0,3% 
(Y. padella), 0,5–0,7% (Y. malinella), which point out the unreliability of fragment 
COI usage to identify such weakly divergent species as the species of the Y. padella–
complex. Summarizing the above, it should be concluded that identification of a 
number of taxa, especially relatively young and weakly divergent ones, is difficult 
based on the nucleotide sequences of the barcoding fragment mtCOI without the use 
of a complex of other markers. 

 



<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /None
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Dot Gain 20%)
  /CalRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CalCMYKProfile (U.S. Web Coated \050SWOP\051 v2)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Error
  /CompatibilityLevel 1.4
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /DetectCurves 0.0000
  /ColorConversionStrategy /CMYK
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedOpenType false
  /ParseICCProfilesInComments true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize true
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveDICMYKValues true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveFlatness true
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments true
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /CropColorImages true
  /ColorImageMinResolution 300
  /ColorImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 300
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageMinDownsampleDepth 1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterColorImages true
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /CropGrayImages true
  /GrayImageMinResolution 300
  /GrayImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 300
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageMinDownsampleDepth 2
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterGrayImages true
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /CropMonoImages true
  /MonoImageMinResolution 1200
  /MonoImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 1200
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /CheckCompliance [
    /None
  ]
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile ()
  /PDFXOutputConditionIdentifier ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName ()
  /PDFXTrapped /False

  /CreateJDFFile false
  /Description <<

    /BGR <>
    /CHS <FEFF4f7f75288fd94e9b8bbe5b9a521b5efa7684002000410064006f006200650020005000440046002065876863900275284e8e9ad88d2891cf76845370524d53705237300260a853ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee553ca66f49ad87248672c676562535f00521b5efa768400200050004400460020658768633002>
    /CHT <FEFF4f7f752890194e9b8a2d7f6e5efa7acb7684002000410064006f006200650020005000440046002065874ef69069752865bc9ad854c18cea76845370524d5370523786557406300260a853ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee553ca66f49ad87248672c4f86958b555f5df25efa7acb76840020005000440046002065874ef63002>
    /CZE <>
    /DAN <>
    /DEU <>
    /ESP <>
    /ETI <>
    /FRA <>
    /GRE <>

    /HRV (Za stvaranje Adobe PDF dokumenata najpogodnijih za visokokvalitetni ispis prije tiskanja koristite ove postavke.  Stvoreni PDF dokumenti mogu se otvoriti Acrobat i Adobe Reader 5.0 i kasnijim verzijama.)
    /HUN <>
    /ITA <>
    /JPN <FEFF9ad854c18cea306a30d730ea30d730ec30b951fa529b7528002000410064006f0062006500200050004400460020658766f8306e4f5c6210306b4f7f75283057307e305930023053306e8a2d5b9a30674f5c62103055308c305f0020005000440046002030d530a130a430eb306f3001004100630072006f0062006100740020304a30883073002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee5964d3067958b304f30533068304c3067304d307e305930023053306e8a2d5b9a306b306f30d530a930f330c8306e57cb30818fbc307f304c5fc59808306730593002>
    /KOR <FEFFc7740020c124c815c7440020c0acc6a9d558c5ec0020ace0d488c9c80020c2dcd5d80020c778c1c4c5d00020ac00c7a50020c801d569d55c002000410064006f0062006500200050004400460020bb38c11cb97c0020c791c131d569b2c8b2e4002e0020c774b807ac8c0020c791c131b41c00200050004400460020bb38c11cb2940020004100630072006f0062006100740020bc0f002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e00300020c774c0c1c5d0c11c0020c5f40020c2180020c788c2b5b2c8b2e4002e>
    /LTH <>
    /LVI <>
    /NLD (Gebruik deze instellingen om Adobe PDF-documenten te maken die zijn geoptimaliseerd voor prepress-afdrukken van hoge kwaliteit. De gemaakte PDF-documenten kunnen worden geopend met Acrobat en Adobe Reader 5.0 en hoger.)
    /NOR <>
    /POL <>
    /PTB <>
    /RUM <>
    /RUS <>
    /SKY <>
    /SLV <>
    /SUO <>
    /SVE <>
    /TUR <>
    /UKR <>
    /ENU (Use these settings to create Adobe PDF documents best suited for high-quality prepress printing.  Created PDF documents can be opened with Acrobat and Adobe Reader 5.0 and later.)
  >>
  /Namespace [
    (Adobe)
    (Common)
    (1.0)
  ]
  /OtherNamespaces [
    <<
      /AsReaderSpreads false
      /CropImagesToFrames true
      /ErrorControl /WarnAndContinue
      /FlattenerIgnoreSpreadOverrides false
      /IncludeGuidesGrids false
      /IncludeNonPrinting false
      /IncludeSlug false
      /Namespace [
        (Adobe)
        (InDesign)
        (4.0)
      ]
      /OmitPlacedBitmaps false
      /OmitPlacedEPS false
      /OmitPlacedPDF false
      /SimulateOverprint /Legacy
    >>
    <<
      /AddBleedMarks false
      /AddColorBars false
      /AddCropMarks false
      /AddPageInfo false
      /AddRegMarks false
      /ConvertColors /ConvertToCMYK
      /DestinationProfileName ()
      /DestinationProfileSelector /DocumentCMYK
      /Downsample16BitImages true
      /FlattenerPreset <<
        /PresetSelector /MediumResolution
      >>
      /FormElements false
      /GenerateStructure false
      /IncludeBookmarks false
      /IncludeHyperlinks false
      /IncludeInteractive false
      /IncludeLayers false
      /IncludeProfiles false
      /MultimediaHandling /UseObjectSettings
      /Namespace [
        (Adobe)
        (CreativeSuite)
        (2.0)
      ]
      /PDFXOutputIntentProfileSelector /DocumentCMYK
      /PreserveEditing true
      /UntaggedCMYKHandling /LeaveUntagged
      /UntaggedRGBHandling /UseDocumentProfile
      /UseDocumentBleed false
    >>
  ]
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [2400 2400]
  /PageSize [612.000 792.000]
>> setpagedevice


