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полевки. 
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Abstract. The study examines the variability of the cytochrome b (cytb) gene 
fragment in the grey red-backed vole (Craseomys rufocanus) from the southwest 
of Primorsky Krai. A total of 16 new haplotypes distributed across two distinct 
phylogroups were identified. The findings suggest classifying the F-haplotype 
as a separate phylogenetic group and subdividing phylogroup D into two 
distinct subgroups. Preliminary data on the geographical distribution of 
mtDNA lineages in the south of the region are also presented. A notable trend 
was observed in the decreasing frequency of C-2-haplotypes from north to 
south, and of D-haplotypes from west to east. Additionally, the presence of 
exclusively D-haplotypes in the southwest of Primorsky Krai suggests a 
potential barrier effect of the Suifun-Khanka Plain on the distribution of the 
grey red-backed vole in this area.
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Историческая биогеография достаточ-
но неплохо изучена в западной части Па-
леарктики у наземных позвоночных, в том 
числе и грызунов. К настоящему времени 
описаны геоклиматические процессы, в 
результате которых сформировалось со-
временное генетическое разнообразие, 
включая выявление основных мест на-
хождения ледниковых рефугиумов и путей 
постледникового расселения (Hewitt 1999; 
2004; Sommer, Nadachowski 2006). Несмо-
тря на то, что территория Дальнего Вос-
тока показывает более высокое биологи-
ческое разнообразие и эндемизм, по срав-
нению с европейской частью России (Kier 
et al. 2009), она до сих пор остается менее 
изученной с филогеографической точки 
зрения. Так, к настоящему времени отсут-
ствует или носит фрагментарный характер 
информация о внутривидовой генетиче-
ской структуре отдельных видов, что за-
трудняет оценку того, какие исторические 
факторы повлияли на эволюцию биоты 
этого региона. 

Принято считать, что решающими 
для сегодняшнего распространения ви-
дов и генетической структуры были 
климатические колебания в плейсто-
цене (от 2,58 млн до 12000 лет назад), 
когда многие популяции были изолиро-
ваны в различных ледниковых рефуги-
умах (Davis, Shaw 2001; Hewitt 2004), что 
привело к аллопатрической дифферен-
циации и внутривидовой изменчивости 
(Stewart et al. 2010; Ren et al. 2017). Для 
Дальнего Востока России площадь, заня-
тая ледниками, в плейстоцене была значи-
тельно меньше, чем в Европе и Северной 
Америке, и ограничивалась в основном 
горными территориями (Glushkova 2011; 
Nørgaard et al. 2023). Несмотря на это, гло-
бальные климатические колебания все же 
оказывали свое влияние на флору и фауну 
региона. Во времена похолодания и осу-
шения климата происходило сокращение 
площади лесов (Harrison et al. 2001), кото-
рое вместе с разрывами в потенциальных 
местообитаниях не могло не сказываться 
на структуре лесных видов. 

Красно-серая полевка Craseomys 
rufocanus Sundevall, 1846 — типичный 
представитель древнетаежной фауны тем-
нохвойной тайги, который широко рас-
пространен в Евразии. В лесах юга Даль-
него Востока, наряду с восточноазиатской 
мышью, является фоновым видом и мо-
жет быть модельным для филогеографи-
ческих исследований. При проведении 
анализа изменчивости фрагмента гена 
cytb у красно-серой полевки были выяв-
лены четыре филогенетические линии 
(Abramson et al. 2012). Большая часть ге-
нетического разнообразия обнаружена на 
юге Дальнего Востока, при этом данная 
территория изучена неравномерно. Ос-
новная часть материала из Приморского 
края была проанализирована с отрогов 
хребта Сихотэ-Алинь. Особи с юго-запад-
ной части Приморья (Черные горы, Бори-
совское плато и Пограничный хребет) не 
были включены в анализ. При этом сле-
дует отметить ландшафтную неоднород-
ность данной территории: лесные массивы 
разделены широкой Суйфуно-Ханкайской 
равниной.

Цель настоящей работы — проанализи-
ровать изменчивость фрагмента гена cytb у 
красно-серой полевки на юго-западе При-
морья и получить предварительные дан-
ные о распределении мтДНК линий на юге 
края. 

Материалы и методы
В работе использованы образцы тка-

ней от красно-серых полевок (21 особь), 
отловленных в пяти популяциях юго-за-
падного Приморья: Горно-таежная стан-
ция им. В. Л. Комарова (n = 5), полуостров 
Муравьёв-Амурский (n = 7), окрестности 
пос. Пограничный (n = 2), окрестности села 
Поповка Хорольского района (Хорольский 
мелкосопочник) (n = 4) и окрестности села 
Барабаш (n = 3) (табл. 1, рис. 1а). Образцы 
хранятся в УНУ «Биоресурсная коллекция 
ФНЦ биоразнообразия ДВО РАН» (г. Вла-
дивосток). Дополнительно в анализ вклю-
чены нуклеотидные последовательности 
гена цитохрома b мтДНК, полученные ра-
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Рис. 1. Места сбора, пространственное распространение филогенетических групп на 
юге Дальнего Востока России (а) и «median joining» сеть гаплотипов cytb мтДНК (б) 
красно-серой полевки. Коды выборок соответствуют таблице
Fig. 1. Collecting localities and spatial distribution of phylogenetic groups in the south of the 
Russian Far East (a), and ‘median joining’ network of cytb mtDNA haplotypes (b) of the grey 
red-backed vole. The sample codes correspond to those given for the Table
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нее и помещенные в GenBank NCBI други-
ми авторами (Iwasa et al. 2000; Dekonenko 
et al. 2003; Cook et al. 2004; Abramson 
et al. 2009; 2012; 2023) из некоторых попу-
ляций Восточной Сибири, юга Дальнего 
Востока России и прилежащих территорий 
Китая и Японии. 

Выделение ДНК осуществляли мето-
дом солевой экстракции (Aljanabi, Mar-

tinez 1997) из фиксированных в спир-
те (96%) мышечных тканей. Фрагмент 
гена цитохрома b мтДНК был ампли-
фицирован с использованием прямого 
CbLкср14071+(5'-TAT GAC CAA TGA 
CAT GAA AAA TCA TCG-3') и обратного 
VOLE-14 15319-(5'-TTT CAT TAC TGG 
TTT ACA AGA C-3') праймеров, на при-
боре UNOII Thermoblock (Biometra, Гер-

Таблица 1
Встречаемость филогрупп в популяциях красно-серой полевки на юге Дальнего 

Востока России и прилежащих территорий
Table 1

Occurrence of phylogroups in the grey red-backed vole populations in the south of the 
Russian Far East and adjacent territories

Код Место сбора n Филогруппа Литература
1 2 3 4 5

Восточная Сибирь:
SIB Красноярский край 16 C-1 Abramson et al. 2012

Иркутская область 5 C-1 Abramson et al. 2012
Республика Бурятия 4 C-1(3); C-2(2) Abramson et al. 2012
Забайкальский край 10 C-1(7); C-2(3) Abramson et al. 2012
Амурская область:

AMU Сковородинский р-н, окр. 
с. Игнашино  

1 C-1 Abramson et al. 2012

ZEY Зейский з-к 4 C-2 Abramson et al. 2012
Хабаровский край:

SHA О-в Б. Шантар 7 C-2 Abramson et al. 2012
BIR Р-н им. Полины Осипенко, окр. 

с. Бриакан
14 C-2 Abramson et al. 2012

KHA Окр. г. Хабаровск 1 C-2 Dekonenko et al. 2003
Окр. г. Хабаровск 4 C-2 Abramson et al. 2012
Приморский край:

TAM Лесозаводский район, река 
Тамга

1 F Abramson et al. 2012

SAR Сихотэ-Алинский з-к 5 C-3(4); D-1(1) Abramson et al. 2012
LAZ Лазовский з-к 2 С-1(1); F(1) Abramson et al. 2012
VUS Чугуевский р-н, Верхнеуссурий-

ский стационар ФНЦ биоразно-
образия ДВО РАН

9 D-1(3); D-2(1); 
С-2(1); 
С-3(3); F(1)

Abramson et al. 2012

USR Уссурийский з-к, окр. с. Кайма-
новка

6 D-1(5); D-2(1) Iwasa et al. 2000

Уссурийский з-к, Аникин ключ 9 D-1(5); С-3(4) Abramson et al. 2012
Уссурийский р-н, Горно-таеж-
ная станция

5 D-1(1); С-2(2); 
С-3(2)

Наши данные

MA Окр. г. Владивосток 2 D-1(2) Iwasa et al. 2000
Окр. г. Владивосток, пер. Ла-
зурный 

7 D-1(2); D-2(5) Наши данные
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мания) в 25 мкл. Реакционная смесь вклю-
чала 1–2 мкг тотальной ДНК, 2,5 мкл 10 
× буфера («СибЭнзим», г. Новосибирск), 
2,5 мкл 20 мМ смеси dNTPs, 2 мкл каж-
дого праймера, 5 ед. Taq-полимеразы 
(«СибЭнзим», г. Новосибирск) и деиони-
зированную воду. Амплификацию прово-
дили при следующих условиях: началь-
ная денатурация ДНК (95 ℃ — 120 с), 
30 циклов амплификации (95 ℃ — 15 с, 
57 ℃ — 30 с, 72 ℃ — 120 с) и достройка 
цепей (72 ℃ — 420 с). Последователь-
ности нуклеотидов определяли на авто-
матическом секвенаторе ABI Prizm 3130 
(Applied Biosistems, США) на базе центра 
коллективного пользования «Биотехно-
логия и генетическая инженерия» ФНЦ 
биоразнообразия ДВО РАН (г. Владиво-
сток). Редактирование и выравнивание 
полученных последовательностей про-
водили с использованием программы 
BioEdit 7.0.9.0 (Hall 1999). Сети гаплоти-
пов построены при помощи программы 
Network 10.2 методом «median joining» 
(Bandelt et al. 1999).

Результаты и обсуждение

Для каждого из 21 нового образца 
Craseomys rufocanus были получены фрагмен-
ты нуклеотидной последовательности гена 
цитохрома b мтДНК разной длины. После 
выравнивания с гомологичными последо-
вательностями из GenBank/NCBI длина со-
ставила 625 пар нуклеотидов. В результате 
было выявлено восемнадцать гаплотипов, из 
которых шестнадцать — обнаружены впер-
вые. Два гаплотипа ранее уже встречались 
на территории Приморского края и были от-
мечены как h72 и h89 (Abramson et al. 2012). 
В основном обнаруженные гаплотипы были 
уникальны, то есть отмечены у одной особи. 
Однако в популяции полевок с полуостро-
ва Муравьев-Амурский обнаружены две 
пары особей, имеющих одинаковые гапло-
типы (274-22 и 276-22; 282-22 и 278-22). Ре-
конструкция филогенетических отношений 
между гаплотипами исследованных полевок 
выполнена с использованием метода «median 
joining». В результате все образцы раздели-
лись на пять филогенетических групп — A, 

Таблица 1. Окончание
Table 1. End

1 2 3 4 5
POP Хорольский р-н, окр. с. 

Поповка
4 D-1 Наши данные

POG Пограничный р-н, окр. 
пос. Пограничный

2 D-1 Наши данные

BAR Хасанский р-н, окр. с. Барабаш 3 D-1(1); D-2(2) Наши данные
SAK О-в Сахалин 4 B-1 Iwasa et al. 2000

О-в Сахалин 9 B-1 Abramson et al. 2009
О-в Сахалин 10 B-1 Abramson et al. 2012
О-в Сахалин 4 A(3), B-1(1) Абрамсон и др. 2023

MON О-в Монерон 3 B-1 Abramson et al. 2009
KUN О-в Кунашир 6 А Abramson et al. 2009

О-в Кунашир 3 А Abramson et al., 2012
О-в Кунашир 9 A(6), B-1(3) Abramson et al. 2023

ITR О-в Итуруп 67 В-1 Abramson et al. 2023
LIA Китай 2 D-1 Abramson et al. 2012
HOK О-в Хоккайдо 11 А Iwasa et al. 2000

О-в Хоккайдо 3 А Cook et al. 2004
Примечание. Код выборок соответствует рис.  1; n — объем выборки, в скобках указано количество 
особей определенной филогруппы.  
Note. The sample code corresponds to Fig. 1, where n represents the sample size, and the number of individuals 
within each phylogroup is indicated in parentheses.
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B, C, D и F, различающихся 7–12 нуклеотид-
ными заменами (рис. 1б). В целом выделен-
ные группы согласуются с гаплогруппами, 
описанными в работе Абрамсон с соавтора-
ми (Abramson et al. 2012), за исключением 
филогруппы F, которая раньше не выделя-
лась и входила в группу D. В настоящей ра-
боте мы считаем целесообразным выделить 
F-гаплотипы в отдельную филогенетическую 
группу, поскольку они отличаются от осталь-
ных D-гаплотипов семью фиксированными 
заменами (рис. 1б). Также ранее Абрамсон с 
соавторами была обнаружена подразделен-
ность внутри линии С на три подгруппы: С-1, 
С-2 и С-3. При этом гаплотипы подгруппы 
С-3 отделены от анцестрального гаплотипа 
(h1) подгруппы С-1 двумя заменами. Внутри 
филогруппы D также прослеживается под-
разделенность на две подгруппы: D-1 и D-2. 

Все вновь исследованные образцы при-
надлежат к двум филогенетическим группам 
и четырем подгруппам: С-2, С-3, D-1 и D-2 
(табл. 1). При этом особи с гаплотипами под-
групп С-2 и С-3 (наряду с D-1-гаплотипами) 
обнаружены только в самой генетически раз-
нообразной выборке Горно-таежной станции, 
которая расположена на западных склонах 
гор Пржевальского в долине реки Комаровка 
и по своему разнообразию схожа с выборка-
ми из Уссурийского заповедника. Особи из 
остальных выборок имели гаплотипы фило-
группы D, при этом гаплотипы полевок из 
западных районов края (Пограничный и Хо-
рольский) относились только к подгруппе 
D-1. На полуострове Муравьев-Амурский 
и на самом юге Приморья (окр. с. Барабаш, 
Хасанский р-н), кроме особей с гаплотипами 
D-1, обнаружены особи с D-2-гаплотипами. 

Была проанализирована частота встреча-
емости разных линий в отдельных популя-
циях юга Дальнего Востока России и сопре-
дельных территорий, в результате чего об-
наружена неравномерность распределения 
филогенетических групп (рис.  1а). В целом 
можно отметить тенденцию к снижению 
частоты встречаемости С-2-гаплотипов с 
севера на юг и D-гаплотипов (D-1 и D-2) с за-
пада на восток, при этом указанные группы 
наиболее широко распространены по терри-
тории региона. Распространение филогрупп 
F и C-3 ограничивается только южной ча-
стью Сихотэ-Алиня и его отрогами, частота 
встречаемости особей с этими гаплотипами 
в популяциях всегда невысока. Популяции 
полевок из Уссурийского заповедника и его 
окрестностей (Горно-таежная станция) и 
в верховьях р. Уссури (Верхнеуссурийский 
стационар) оказались генетически наибо-
лее разнообразны за счет присутствия в них 
четырех и пяти филогенетических групп и 
подгрупп соответственно. К настоящему 
времени не обнаружено присутствие гапло-
типов других групп кроме D на юго-западе 
Приморья, что может, вероятно, указывать 
на частичную барьерную роль Суйфуно-
Ханкайской равнины для распространения 
красно-серой полевки. Однако данный во-
прос требует более детальной проработки, 
поскольку стоит отметить, что количество 
и объем выборок на юге и западе Приморья 
все еще невелики.
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