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позвоночных Восточной Палеарктики 

А.П.Крюков 

Второе издание. Первая публикация в 2010* 

Молекулярная филогенетика (и её раздел «Сравнительная фило-

география») предоставляет возможности для понимания эволюцион-

ной истории не только отдельных видов, но и их комплексов. В данном 

обзоре приведены некоторые собственные и литературные данные по 

картинам филогеографии широко распространённых в Палеарктике 

видов рыб, амфибий, птиц и млекопитающих. 

Группа видов пресноводных рыб подкаменщиков комплекса Cottus 

poecilopus распространена по всей северной Палеарктике. Эндемик 

Южного Приморья подкаменщик Волка Cottus volki был выделен как 

самостоятельный вид на основании ряда морфологических отличий, 

однако считается принадлежащим к этому комплексу. На филогене-

тическом дереве, построенном по полным последовательностям конт-

рольного региона мтДНК, он образует отдельный от других членов 

комплекса кластер как сестринская группа, близкая к корню древа 

(Yokoyama et al. 2008). Его базальное положение на древе подтвержда-

ется присутствием у Cottus volki некоторых предковых признаков 

(Шедько, Мирошниченко 2007). Предполагается, что он был изолиро-

ван от основного ствола группы в плиоцене или раннем плейстоцене 

(Yokoyama et al. 2008). 

Сибирский углозуб Salamandrella keyserlingii распространён на 

огромной территории северной Азии – от Урала до Чукотки и севера 

Хоккайдо. Вид монотипичен, хотя морфологи находили у углозуба из 

Приморья некоторые незначительные отличия, всё же не позволившие 

им выделить даже подвид. Однако гаплотипы митохондриального ге-

на цитохрома b (cyt b) углозубов из Приморья резко отличаются от та-

ковых из всей остальной части ареала – от Урала до Сахалина. Уро-

вень дивергенции достигает 10%, что сопоставимо с различиями меж-

ду несомненными видами и даже родами в других группах амфибий. 

На основании этих генетических и некоторых морфологических отли-

чий доказан видовой статус углозубов из Приморского и Хабаровского 

краев – Salamandrella schrenkii (Берман и др. 2005). Это открытие ещё 

раз демонстрирует возможности применения современной молекуляр-

ной генетики для инвентаризации фауны. 

                                      
* Крюков А.П. 2010. Сравнительная филогеография некоторых позвоночных Восточной Палеарктики // Вестн. Моск. ун-та. 

Сер. биол. 4: 62-64. 



4348 Рус. орнитол. журн. 2018. Том 27. Экспресс-выпуск № 1662 
 

Углозуб Шренка обладает высокой внутривидовой и внутрипопу-

ляционной изменчивостью. Кроме того, гаплотипы его митохондриаль-

ной ДНК имеют некоторые особенности, которые позволили предпо-

ложить, что популяция Приморья прошла более короткий эволюцион-

ный путь от предков и явилась родоначальницей для всех остальных. 

Генетическую гомогенность сибирского углозуба на протяжении ареа-

ла можно объяснить достаточно быстрым расселением особей на запад 

и север. Обнаружено подразделение гаплотипов углозуба Шренка на 

«северную» и «южную» формы, отличающиеся на 3.2%. Уникальная за-

мена изолейцина на валин в консервативном у семейства Hynobiidae 

кодоне 119 во всех гаплотипах «северного» кластера и только части 

гаплотипов «южного» кластера свидетельствует о происхождении «се-

верной» формы углозуба Шренка на основе «южной». Кроме того, толь-

ко «северный» кластер проявляет признаки демографической экспан-

сии (Малярчук и др. 2009). 

Род Onychodactylus – когтистые тритоны – распространён не так 

широко, как углозубы, и оба вида рода являются эндемиками Восточ-

ной Азии. На филогенетическом древе, построенном по полным после-

довательностям гена cyt b, гаплотипы тритонов Onychodactylus fischeri 

из Приморья отличаются от остальных Onychodactylus на 14.9% (р-ди-

станция). Уровень дивергенции корейских и китайских тритонов от 

Onychodactylus japonicus составляет 10.3%, корейских от китайских – 

8.4%, корейских между собой – 2.1%. Именно приморская популяция 

оказалась у основания всего дерева рода, что предполагает её отделе-

ние от ствола ещё в раннем миоцене при разделении горных систем, 

сопутствующем образованию Японского моря (Yoshikawa et al. 2008). 

Молекулярно-генетические данные предполагают наличие несколь-

ких криптических видов в пределах материкового O. fischeri. 

Восточный подвид чёрной вороны Corvus corone orientalis распро-

странён от Енисея до Камчатки и Японии. Картина филогеографии по 

гену cyt b неожиданно выявила подразделение на две группы гапло-

типов. Одна относится к популяциям Приморья, Японии и южного Са-

халина, другая – ко всему остальному протяжённому ареалу (Крюков, 

Сузуки 2000). Средняя 2-параметрическая дистанция Кимуры между 

ними достигает 2.5%. Использование другого, более быстро эволюцио-

нирующего участка мтДНК – контрольного участка – подтвердило и 

детализировало этот результат (Haring, Gamauf, Kryukov 2007). По-

мимо Приморья, южной части Хабаровского края и Японии гаплотипы 

юго-восточного кластера обнаружены в определённой доле в популя-

циях северного Сахалина и Камчатки. Только западный кластер соот-

ветствует модели популяционной экспансии. Такая картина заставля-

ет предполагать наличие в прошлом генетической изоляции юго-вос-

точной популяции, в условиях которой сложился особый генотип. 
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Аналогичная картина внутривидовой дифференциации обнаружена 

нами для обыкновенной сороки Pica pica. На её протяжённом транс-

палеарктическом ареале выделяются популяции юго-восточной части, 

относящиеся к двум подвидам – P. p. jankowskii и P. p. sericea. Их ми-

тохондриальные гаплотипы образуют отдельные кластеры на филоге-

нетических деревьях, а р-дистанции составляют 6.6% по контрольному 

региону и 5.1% по гену cyt b (Kryukov et al. 2004). 

Большой пёстрый дятел Dendrocopos major распространён по всей 

Палеарктике. Обнаружены две внутривидовые группы, различающие-

ся на 3% по неполным последовательностям трёх генов – ND2, ND3 и 

cyt b, суммарно 1365 пн. Одна из них соответствует популяциям При-

морья, Сахалина и Хоккайдо. Объединяющему их подвиду D. m. japo-

nicus, первоначально описанному в качестве отдельного вида, предла-

гается восстановить видовой статус (Zink, Drovetski, Rohwer 2002). Меж-

ду исследованными выборками на протяжении остального ареала – от 

Хабаровска до Финляндии – изменчивость практически отсутствует, 

что предполагает быстрое расселение после таяния ледников. 

Восточноазиатская мышь Apodemus peninsulae широко распростра-

нена в Палеарктике. Исследование митохондриального гена cyt b по-

казало, что в популяции Приморья гаплотипическое разнообразие 

выше, чем в популяциях Сахалина, Кореи и Сибири. Именно из при-

морских гаплотипов могут быть выведены все остальные. Здесь пред-

полагалось существование плейстоценового рефугиума, из которого 

популяция распространилась в Сибирь, на север Азии и Хоккайдо (Se-

rizawa et al. 2000). Позже на том же гене, но более обширном материа-

ле с помощью метода медианных сетей было подтверждено, что исход-

ные гаплотипы локализуются в популяциях Приморья, Хабаровского 

края и Сахалина. Производными от них служат гаплотипы Сибири, 

Японии и Кореи. Аналогичная картина получена для близкородствен-

ного вида – полевой мыши Apodemus agrarius (Sakka et al. 2010). 

Азиатский бурундук Tamias sibiricus, распространённый в Восточ-

ной Азии, также обнаружил глубокую дифференциацию на две груп-

пы митохондриальных гаплотипов, соответствующие географической 

группировке популяций. Одна гаплогруппа соответствует популяциям 

Кореи, другая – Приморья, Магаданской области, Забайкалья и севе-

ро-восточного Китая. Дистанция между ними достигает 11.3%, что пре-

вышает средний межвидовой уровень различий, тогда как внутри 

групп – 1.9 и 1% соответственно. В обеих кладах путём применения те-

стов Fs и попарного распределения показан популяционный рост. Ис-

пользование молекулярных часов предполагает наличие двух незави-

симых рефугиумов – одного в Корее, другого на юго-востоке России, – 

изолированных в ледниковый период. Учитывая высокую подвижность 

бурундука, интересно отметить, что в пределах Кореи выделяется три 
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группы гаплотипов, дивергировавшие в той же степени, что и гапло-

типы северо-восточного Китая, Магаданской области и Забайкалья (Lee 

et al. 2008). 

В большинстве приведённых примеров использован ген cyt b мито-

хондриальной ДНК как наиболее популярный молекулярный маркер, 

выявляющий не только межвидовые различия, но и внутривидовую 

структуру. Оценка времени дивергенции отдельных кластеров гапло-

типов по-прежнему затруднена по причине неодинаковых скоростей 

эволюции в разных линиях и по разным генам, а также отсутствия убе-

дительных калибровок по палеонтологическим данным. Из-за ограни-

ченного объёма статьи мы не упомянули все публикации, хотя и не-

многочисленные, по молекулярной филогенетике транспалеарктиче-

ских животных. Во многих таких работах показано отсутствие фило-

географической структуры, что в большинстве случаев можно объяс-

нить недавним расширением ареалов. Приведённые здесь примеры, 

напротив, указывают на чёткую структурированность, что наводит на 

мысль о наличии общих факторов, определивших судьбу видов. Гене-

тическая изменчивость в юго-восточных окраинных частях ареалов этих 

видов повышена, и соответствующие кластеры находятся у основания 

филогенетических деревьев. Это может свидетельствовать о наличии 

здесь в прошлом (предположительно, в плиоцене или раннем плейсто-

цене) изолятов в рефугиумах с последующим распространением. Юго-

восточные окраинные популяции многих транспалеарктических видов 

животных, таким образом, служили центром генетического разнообра-

зия и видообразования. 
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