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Аннотация. Впервые оценено распределение в пространстве 
генетического разнообразия у видов рода Takydromus Daudin 1802 
(Lacertidae) широко распространенной в Восточной и Юго-Восточной 
Азии группы рептилий. Показано, что лесные виды имеют меньший 
уровень изменчивости по сравнению с луговыми, что является их 
эволюционной особенностью. Как лесные, так и луговые виды, 
обитающие в северных широтах на материковой части ареала рода, в 
значительной степени утеряли свое генетическое разнообразие в 
плейстоцене из-за сокращения ареалов в результате деградации 
подходящих местообитаний до отдельных небольших рефугиумов. 
Сокращения генетического разнообразия у лесных видов, 
обитающих на островах, не обнаружено, в отличие от материковой 
части ареала рода Takydromus. Несмотря на существенный 
антропогенный фактор, острова Японского архипелага и остров Тайвань 
продолжают сохранять большую часть генетического разнообразия 
лесных видов.
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Abstract. The genetic diversity distribution in species of the genus Takydromus 
Daudin, 1802 (Lacertidae), a group of reptiles widespread in East and Southeast 
Asia, has been assessed for the first time. It was shown that forest species 
exhibit a lower level of genetic variability compared to grassland species, 
reflecting an evolutionary characteristic of the former. Both forest and grassland 
species inhabiting northern latitudes on the mainland part of the genus range 
lost a significant portion of their genetic diversity during the Pleistocene, due 
to range contraction resulting from the degradation of suitable habitats into 
isolated small refugia. In contrast to the mainland, forest species living on 
islands did not show a reduction in genetic diversity. Despite significant 
anthropogenic pressure, the islands of the Japanese archipelago and Taiwan 
continue to retain most of the genetic diversity of forest species.
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Введение
В настоящее время потеря биоразноо-

бразия является серьезной экологической, 
экономической и социальной проблемой 
(Frankham, Ralls 1998; Bálint et al. 2011; 
Cardinale et al. 2012). Согласно конвенции 
о биологическом разнообразии, генетиче-
ское внутривидовое разнообразие наряду 
с экосистемным и видовым является не-
отъемлемой частью общего разнообразия 
(The Convention on… 1992). Оно опреде-
ляет эволюционный потенциал видов, 
является основой для адаптаций к изме-
няющимся условиям окружающей среды 
(Sgrò et al. 2011), снижает негативный эф-
фект близкородственного скрещивания 
(Frankham 2005), дает представление об 
исторической демографии видов (Avise 
2000), отвечает за долгосрочное сохра-
нение видов (Bouzat 2010). Генетическое 
разнообразие важно в том числе для под-
держания структуры сообществ и их функ-
ционирования, а также для целостности и 
устойчивости экосистем (Hughes et al. 2008; 
Raffard et al. 2019). При этом генетическо-
му разнообразию уделялось и уделяется 
гораздо меньше внимания при оценке био-
разнообразия, чем экосистемному и видо-
вому (Laikre et al. 2010; Hoban et al. 2021; 
Kardos et al. 2021; Shaw et al. 2025). 

Принято считать, что четвертичное 
оледенение, представлявшее собой ци-
кличные изменения климата (ледниковые 
и межледниковые периоды), выступает 
основной причиной формирования ши-
ротного градиента изменчивости генети-
ческого разнообразия (Hewitt 2004), по-
скольку виды умеренных широт обитали 
на территориях, в большей степени под-
верженных оледенению, что способство-
вало значительным демографическим 
колебаниям и вымиранию. Несмотря на 
то, что на территории Восточной Азии 
отсутствовало сплошное оледенение, 
значительные изменения климата все же 
оказывали свое влияние на распределе-
ние генетического разнообразия видов. 
Прежде всего, похолодание и аридизация 

климата в ледниковые периоды приводи-
ли к сокращению площади лесов и доми-
нированию открытых биотопов, таких как 
умеренные луга, степи и пустыни (Крестов 
и др. 2009; Ni et al. 2014; Zhou et al. 2023). 
Все это должно было не только приводить 
к сокращению разнообразия видов, пре-
жде всего в умеренных широтах, но в боль-
шей степени сказываться на разнообразии 
лесных видов по сравнению с луговыми. 
Вместе с тем поднятие уровня Мирового 
океана в межледниковые периоды приво-
дило к подтоплению материкового шельфа 
и формированию изолированных популя-
ций (Frankham 1997), а соответственно, к 
сокращению генетического разнообразия 
у видов, обитающих на островах. 

Таким образом, в настоящей работе мы 
пытаемся ответить на три вопроса: Генети-
ческое разнообразие видов, обитающих в 
более северных широтах Восточной Азии, 
ниже, чем в южных? Генетическое разно-
образие у лесных видов ниже, чем у луго-
вых? Генетическое разнообразие видов, 
населяющих острова, ниже, чем разноо-
бразие обитающих на материке?

Удобным модельным объектом для от-
вета на поставленные вопросы оказались 
долгохвостки рода Takydromus Daudin 
1802 (Lacertidae). Это широко распростра-
ненная в Восточной и Юго-Восточной 
Азии группа рептилий, для которой в на-
стоящее время известно 25 видов, обита-
ющих как на материке от северо-востока 
Индии до южных районов Дальнего Вос-
тока России, так и на островах Борнео, 
Суматра, Банги, Ява, а также на островах 
вдоль тихоокеанского побережья восточ-
ноазиатского континентального региона 
(о. Тайвань, архипелаг Японский и острова 
Рюкю) (lacerta.de). Виды данного рода насе-
ляют разные местообитания (открытые и 
лесные), преимущественно в субтропиче-
ской зоне, при этом их ареалы симпатрич-
ны (Liu 1999; Chou et al. 2001; Семенищева, 
Маслова 2010; Бобров 2013; Semenishcheva 
et al. 2016; Wang et al. 2017; Wang et al. 2019; 
Guo et al. 2024). Применив оригинальный 
подход для филогении рода Takydromus, 
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мы пришли к заключению, что наряду с 
викариантным (Ota et al. 2002) и парапа-
трическим (Tseng et al. 2014) видообразо-
ванием ключевое место в эволюции рода 
занимает экологическое (симпатрическое) 
(Шереметьева, Попова 2025), а именно пе-
реход от изначально лугового вида к оби-
танию в лесах. В предыдущей работе мы 
разделили виды рода на две экологические 
группы: лесные и луговые, с базальным 
видом Takydromus septentrionalis Günther, 
1864 (Шереметьева, Попова 2025). 

Цель настоящей работы: в рамках про-
верки наших гипотез оценить закономер-
ности распределения генетического раз-
нообразия у видов рода Takydromus.

Материал и методы
Материалом для исследования послу-

жили нуклеотидные последовательности 
гена cyt b мтДНК 18 видов рода Takydro-
mus из Генбанка NCBI (Pavlicev, Mayer 
2009; Cai et al. 2012; Jeong et al. 2013; Yu, Ji 
2013; Tseng et al. 2015; Ma et al. 2016; Take-
hana et al. 2016; Шереметьева и др. 2025; 
2026). Выбор гена cyt b мтДНК в качестве 
маркера для исследования обусловлен 
прежде всего повышенной по сравнению 
с ядерной ДНК скоростью мутирования и 
большей доступностью данных в Генбан-
ке NCBI. Всего в открытом доступе пред-
ставлено 2367 последовательностей для 
видов рода Takydromus. При этом почти 
половина последовательностей мтДНК 
(435 из 912) являются последовательно-
стями гена cyt b и описаны для большин-
ства видов рода. Кроме этого, некоторые 
нуклеотидные замены в гене cyt b, предпо-
ложительно, могут иметь адаптивное зна-
чение, как ранее было показано на других 
группах позвоночных (McClellan et al. 2005; 
Gering et al. 2009; Малярчук 2012; Garvin 
et al. 2012). Выравнивание последователь-
ностей проводили в программе BioEdit 
7.0.9.0 (Hall 1999), длина последователь-
ностей после выравнивания составила 
530 п. н. На первом этапе проведен пред-
варительный анализ, после чего часть по-
следовательностей была исключена из-за 

выявленных ошибок в определении видов 
(Шереметьева, Попова 2025). Кроме этого, 
из анализа были исключены виды, для ко-
торых на сегодняшний день имеется мень-
ше двух последовательностей. В результате 
в анализ были взяты последовательности 
17 видов, хранящиеся в Генбанке NCBI под 
номерами: Takydromus amurensis Peters, 
1881 — LC066080, MN239956-MN239957, 
AY248458-AY248459, KU175692, NV_0303209, 
KU641018, KU841527-KU841538, GQ142143, 
JQ798808-JQ798809, PV459698-PV459709; 
Takydromus dorsalis Stejneger, 1904 — 
LC066079, AY248460-AY248461; Takydromus 
intermedius Stejneger, 1924 — MN239958-
MN239961; Takydromus yunkaiensis Wang, 
Lyu & Wang, 2019 — MN239954, MN239957; 
Takydromus smaragdinus Boulenger, 1887 — 
LC066078, AY248473-AY248475; Takydromus 
sauteri Van Denburgh, 1909 — AY248465-
AY248467; Takydromus sylvaticus Pope, 
1928 — MN239971, JX290083; Takydromus 
tachydromoides Schlegel, 1838 — LC066048-
LC066077, LC101816, AY248478-AY248479, 
AB080237; Takydromus kuehnei Van Denburgh, 
1909 — MN239962-MN239965, AY248463, 
AY248464, OP267562, OK085711; Takydromus 
wolteri Fischer, 1885 — LC066081, MN239972-
MN239973, AY244848, JQ798810-JQ798812, 
JX181764, PP972212-PP972213, NC_018777, 
PV936454-PV936464; Takydromus formosa-
nus Boulenger, 1894 — AY248520-AY248533; 
Takydromus hsuehshanensis Lin, Cheng, 
1981 — AY248482-AY248486; Takydromus lu-
yeanus Lue, Lin, 2008 — AY248502-AY248519; 
Takydromus viridipunctatus Lue, Lin, 2008 — 
AY248487-AY248490, AY248492-AY248501; 
Takydromus stejnegeri Van Denburgh, 1912 — 
AY248476-AY248477; Takydromus sexlinea-
tus Daudin, 1802 — MN239969-MN239970, 
AY248470-AY248472, MN015203, KF425529, 
GQ142142, NC_022703; T. septentrionalis — 
JF693494-JF693603, MW002459, KY410706-
KY410846, AY217817, MN239966-MN239968, 
JX196702, AF112290, AY248468-AY248469, 
MK630237. 

Для всех видов были рассчитаны па-
раметры генетического разнообразия и 
статистики нейтральности (Tajima's D и 
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Fu’s Fs) в программе DnaSP 6.00 (Rozas 
et al. 2017). Основные заключения бази-
руются на значениях показателя нуклео-
тидного разнообразия, который не имеет 
прямой зависимости от длины фрагмента 
и размера выборки (Картавцев 2005: 166).

Сравнение проводилось для трех вариа-
ций, включающих различные комбинации 
видов: 

1. Лесные (T. amurensis, T. interme-
dius, T. sylvaticus, T. yunkaiensis, T. kue-
hnei, T. sauteri, T. dorsalis, T. smaragdinus, 
T. tachydromoides) и луговые (T. wolteri, 
T. sexlineatus, T. formosanus, T. luyeanus, 
T. viridipunctatus, T. hsuehshanensis, T. stej-
negeri). 

2. Южные (T. kuehnei, T. sexlineatus) и 
северные (T. wolteri, T. amurensis). 

3. Материковые (T. amurensis, T. inter-
medius, T. sylvaticus, T. yunkaiensis, T. kue-
hnei, T. wolteri, T. sexlineatus) и остров-
ные (T. sauteri, T. dorsalis, T. smaragdinus, 
T. tachydromoides, T. formosanus, T. luyea-
nus, T. viridipunctatus, T. hsuehshanensis, 
T. stejnegeri).

Результаты и обсуждение
Для всех видов рода Takydromus, ото-

бранных после предварительного анализа, 
были рассчитаны гаплотипическое и ну-
клеотидное разнообразие (табл. 1), кото-
рые варьировали в широких пределах: га-
плотипическое от 0 до 100 %, а нуклеотид-
ное от 0 до 5 %. Следует пояснить, что для 
одного из видов (T. sylvaticus) с широким 
ареалом были обнаружены нулевые зна-
чения гаплотипического и нуклеотидного 
разнообразия. При этом мы их обязаны 
привести, поскольку для двух особей, от-
ловленных в разных частях ареала, обна-
ружен один гаплотип. При дальнейшем 
исследовании эти показатели могут изме-
ниться, но, вероятно, все же останутся до-
статочно низкими. 

Генетическое разнообразие у лесных 
видов ниже, чем у луговых?

Нуклеотидное разнообразие у лесных 
видов в материковой части ареала в сред-
нем было в 3 раза ниже, чем у луговых: 

0.0107 и 0.0321. Теоретически можно было 
ожидать, что разнообразие лесных видов 
должно быть ниже, чем луговых, посколь-
ку плейстоценовые похолодания приводи-
ли к деградации лесных биомов (Harrison 
et al. 2021), что не могло не сказаться на ге-
нетическом разнообразии. При сравнении 
пар видов, обитающих на одной террито-
рии при одном макроклимате, но в разных 
местообитаниях (лесах и лугах), как на 
севере, так и на юге ареала рода выявлен-
ная закономерность сохраняется (табл. 1). 
Так, показатель нуклеотидного разноо-
бразия T. wolteri в 1.6 раза выше, чем для 
T. amurensis, а у T. sexlineatus в 1.5 раза 
выше, чем у T. kuehnei. Учитывая, что раз-
ница между разнообразием остается при-
мерно одинаковой у пар видов на юге и се-
вере (≈1.5 раза), можно предположить, что 
разнообразие лесных видов эволюционно 
изначально было ниже, чем луговых, а не 
только в большей степени сокращалось 
вследствие деградации лесных биомов под 
воздействием климатических изменений в 
плейстоцене. 

Ранее было сделано предположение, 
что представители рода Takydromus ис-
ходно являлись обитателями открытых 
пространств центрального Китая, а засе-
ление северных и южных лесных местоо-
битаний было вторичным (Шереметьева, 
Попова 2025). Тогда можно ожидать, что 
генетическое разнообразие у лесных видов 
будет ниже из-за «эффекта основателя», в 
результате которого фиксируется только 
часть исходной изменчивости. При этом 
луговые виды сохраняют не только более 
высокое разнообразие, сопоставимое с 
разнообразием базального вида (0.0406), 
но и, вероятно, должны обладать большей 
экологической пластичностью. 

Подтверждение большей пластично-
сти луговых видов рода Takydromus мож-
но найти в литературе (Ziegler et al. 1999; 
Portniagina et al. 2019; Маслова, Портняги-
на 2021; IUCN… 2025). Так, например, для 
корейской долгохвостки T. wolteri на се-
верном пределе ее обитания отмечено рас-
ширение потенциальных местообитаний: 
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Таблица 1 
Распространение, показатели генетического разнообразия и статистики нейтральности для видов 

рода Takydromus
Table 1 

Distribution, genetic diversity indices, and neutrality statistics for species of the genus Takydromus

Вид h ± S.D. π ± S.D. Tajima’s 
D Fu’s Fs Ареал по lacerta.de, 

статус по (IUCN… 2025)
1 2 3 4 5 6

Лесные:

T. amurensis (n = 34) 0.922±0.001 0.0091±0.0009 –1.2028 –9.825***
Юг ДВ России, северо-
восток Китая, п-ов Корея, 
о. Цусима, LC

T. intermedius 
(n = 5) 1.000±0.126 0.0087±0.0032 –0.927 –1.481

Китай, провинции  Юньнань, 
Сычуань, Гуйчжоу, Гуанси и 
Хунань, NT

T. sylvaticus (n = 2) 0.000±0.000 0.0000±0.0000 — — Китай, провинция Фуцзянь 
и Аньхой*, EN

T. yunkaiensis 
(n = 2) 1.000±0.500 0.0019±0.0009 — —

Китай, провинция Гуандун, 
национальный природный 
заповедник Юнькайшань, 
DD

T. kuehnei (n = 8) 0.964±0.077 0.0338±0.0059 0.292 0.590 Юг Китая, Вьетнам и 
о. Тайвань, LC 

Среднее значение 
для лесных видов 
на материке

0.777 0.0107

T. sauteri (n = 3) 1.000±0.272 0.0419±0.0180 — — Острова Тайвань и Ланьюй, 
NT

T. dorsalis (n = 3) 1.000±0.272 0.0126±0.0039 — — Острова Яэяма, EN

T. smaragdinus 
(n = 4) 0.833±0.222 0.0076±0.0026 –0.824 1.163

Острова Рюкю, группы 
Токара, Амами и Окинава, 
NT

T. tachydromoides 
(n = 34) 0.996±0.008 0.0435±0.0039 –0.419 –11.519*** Острова Японского 

архипелага, LC
Среднее значение 
для лесных видов 
на островах

0.957 0.0264

Луговые:

T. wolteri (n = 21) 0.976±0.015 0.0142±0.0075 –0.377 –11.999***
Юг ДВ России, северо-
восток Китая, п-ов Корея, 
о. Чеджудо, LC

T. sexlineatus (n = 9) 0.944±0.070 0.0500±0.0205 –1.368 2.365

Юг Китая, Лаос, Камбоджа, 
Бирма, Вьетнам, штат 
Ассам (Индия), Таиланд, 
п-ов Малайский, острова Ява, 
Суматра и Калимантан, LC

Среднее значение 
для луговых видов 
на материке

0.96 0.0321

T. formosanus 
(n = 14) 1.000±0.027 0.0138±0.0009 –0.721 –8.251*** О. Тайвань, LC

T. luyeanus (n = 18) 1.000±0.019 0.0084±0.0009 –1.650* –17.568*** О. Тайвань, LC
T. viridipunctatus 
(n = 14) 1.000±0.001 0.0207±0.0016 0.863 –6.126** О. Тайвань, LC

T. hsuehshanensis 
(n = 5) 1.000±0.126 0.0049±0.0013 –0.668 –2.517* О. Тайвань, LC

И. Н. Шереметьева
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помимо открытых пространств (лугов, 
пастбищ, болот, сельскохозяйственных по-
лей и др.), она проникает и во вторичные 
широколиственные и пойменные вторич-
ные широколиственные леса (Portniagina 
et al. 2019; Маслова, Портнягина 2021). 
Кроме того, имеются литературные дан-
ные касательно палеонтологических на-
ходок долгохвосток на юге Сихотэ-Алиня 
в относящихся к субатлантическому по-
холоданию отложениях пещеры Медве-
жий Клык в хребте Лозовый Приморского 
края (Ратников и др. 2024), указывающие 
на большую экологическую пластичность 
корейской долгохвостки по сравнению с 
амурской долгохвосткой. Так, при изме-
нении климата (понижении температуры 
и влажности в субатлантическую фазу го-
лоцена) корейская долгохвостка не толь-
ко дольше сохраняется и исчезает в более 
поздних слоях (горизонт 6,7А1), но и рань-
ше возвращается при потеплении (гори-
зонт 6), чем амурская долгохвостка (гори-
зонты А2 и 4 соответственно) (Ратников и 
др. 2024). 

Таким образом, полученные данные 
подтверждают выдвинутую гипотезу о бо-
лее низком генетическом разнообразии 
как у лесных видов в целом, так и в парах 

с симпатрическими распространением в 
материковой части ареала рода. При этом 
следует отметить, что нуклеотидное раз-
нообразие у островных видов не поддер-
живает выдвинутую гипотезу. Полученные 
результаты показывают, что в среднем ну-
клеотидное разнообразие у лесных видов 
на островах в 2 раза выше (0.0264), чем у 
луговых (0.0137). Эта тенденция сохраня-
ется и для видов, совместно обитающих на 
одном острове. Так, нуклеотидное разноо-
бразие у лесного вида T. sauteri в 2 и бо-
лее раза выше, чем у луговых T. formosanus, 
T. luyeanus, T. viridipunctatus, T. hsuehsha-
nensis и T. stejnegeri.
Генетическое разнообразие видов уме-

ренных широт ниже, чем южных?
Проведенный сравнительный анализ 

выявил снижение генетического разноо-
бразия как у лесных, так и у луговых видов, 
имеющих более северное расположение 
ареалов на материке (рис. 1). Так, для пар 
лесных T. amurensis и T. kuehnei и луговых 
T. wolteri и T. sexlineatus видов генетиче-
ское разнообразие ниже для T. amurensis 
и T. wolteri. Низкое нуклеотидное разно-
образие наряду с отрицательными значе-
ниями Tajima’s D и достоверными и отри-
цательными значениями теста Фу (табл. 1) 

Таблица 1. Окончание
Table 1. End

1 2 3 4 5 6

T. stejnegeri (n = 2) 1.000±0.500 0.0208±0.0104 — — О. Тайвань и Пескадорские 
острова, LC

Среднее значение 
для луговых видов 
на островах

1.000 0.0137

Базальный:

T. septentrionalis 
(n = 260) 0.984±0.003 0.0406±0.0012 0.121 –45.344***

Материковая и островная 
часть центрального Китая, 

LC
Примечание: n — объем выборки; h — гаплотипическое разнообразие; π — нуклеотидное разнообразие; 
Tajima’s D — коэффициент теста Таджимы; Fu’s Fs — коэффициент теста Фу; S.D. — стандартное 
отклонение.
* Указаны только провинции, из которых имеются молекулярные данные в Генбанке NCBI.
Природоохранный статус: LC — вызывающий наименьшее опасение; NT — в состоянии, близком к 
угрожающему; EN — исчезающие; DD — недостаточные данные.
Note: n — sample size, h — haplotype diversity, π — nucleotide diversity, Tajima’s D — Tajima’s test coefficient, 
Fu’s Fs — Fu’s test coefficient, S.D. — standard deviation
* Only provinces for which molecular data are available in the NCBI GenBank are listed
Conservation status: LC — Least Concern, NT — Near Threatened, EN — Endangered, DD — Data Deficient
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указывают на рост численности вида в не-
давнем прошлом.

Сокращение генетического разнообра-
зия в первую очередь является следствием 
потери среды обитания и изменения окру-
жающей среды. Как известно, крупные 
исторические климатические колебания в 
четвертичном периоде (от 2.4 млн лет до 
настоящего времени) приводили к серьез-

ным изменениям в распределении видов, 
а также к сокращению их генетического 
разнообразия, особенно в северных ши-
ротах (Hewitt 2000; 2004). На сокращение 
генетического разнообразия видов рода 
Takydromus в умеренных и субтропиче-
ских широтах также, вероятно, оказали 
климатические изменения, происходив-
шие в плейстоцене. Несмотря на то что 

Рис. 1. Распространение рода Takydromus (https://www.lacerta.de), векторы изменения 
нуклеотидного разнообразия у лесных (синий) и луговых (красный) видов рода, стрелки 
направлены в сторону уменьшения генетического разнообразия. Звездочками указаны 
центры наибольшего генетического разнообразия
Fig. 1. Distribution of the genus Takydromus (https://www.lacerta.de), showing vectors of 
nucleotide diversity change in forest (blue) and grassland (red) species. Arrowheads indicate 
direction of decreasing genetic diversity. Asterisks indicate centers of highest genetic diversity

И. Н. Шереметьева
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территория, на которой сейчас обитают 
виды, не была покрыта ледниками, а кли-
мат был относительно мягким, тем не ме-
нее общая аридизация Азии (Ao et al. 2023) 
приводила к сокращению потенциальных 
местообитаний до отдельных рефугиумов 
и, как следствие, к сокращению внутри-
видового нуклеотидного разнообразия 
как у лесных, так и у луговых видов рода. 
Полученные нами ранее данные указыва-
ют, что и для амурской (Шереметьева и 
др. 2025), и для корейской долгохвостки 
(Шереметьева и др. 2026) в плейстоцене 
происходило сокращение ареала, которое 
сказалось на филогенетической структуре 
этих видов. Данные о более высоком видо-
вом и генетическом разнообразии на юго-
востоке Азии имеются в литературе и по 
другим группам, например лягушек семей-
ства Rhacophoridae Hoffman 1932 (Ellepola 
et al. 2022) и змей рода Oligodon Fitzinger 
1826 (Lee et al. 2024).

Таким образом, полученные данные 
подтверждают выдвинутую гипотезу о 
снижении генетического разнообразия 
с юга на север на материковой части аре-
ала рода Takydromus (рис. 1). При этом 
следует отметить, что для островных ви-
дов данная гипотеза не была поддержа-
на. Наибольшие значения нуклеотидного 
разнообразия выявлены для двух лесных 
видов — T. tachydromoides и T. sauteri, оби-
тающих на островах Японского архипелага 
и острове Тайвань (0.0435 и 0.0419). Нукле-
отидное разнообразие как для остальных 
лесных, так и для луговых видов значи-
тельно ниже. Вероятно, на разнообразие 
этих видов влияет не широтное местопо-
ложение острова, а факторы, описанные 
в теории островной биогеографии как 
равновесная модель Макартура и Уилсона 
(MacArthur, Wilson 1967): площадь и уда-
ленность островов от места колонизации.
Генетическое разнообразие видов, оби-
тающих на островах, ниже, чем мате-

риковых?
Согласно правилу островной биогео-

графии, разнообразие на островах должно 
быть ниже, чем на материке (MacArthur, 

Wilson 1967) При этом данное правило дей-
ствует как для альфа-разнообразия (видо-
вое разнообразие), так и генетического 
разнообразия. Полученные нами данные 
подтверждают снижение нуклеотидно-
го разнообразия для луговых видов рода 
Takydromus на островах более чем в 2 раза 
(табл. 1, рис. 1). Однако для лесных видов 
в среднем нуклеотидное разнообразие на 
островах в 2.5 раза выше, чем на матери-
ке (0.0264 и 0.0107 соответственно). Вме-
сте с тем следует отметить, что не для всех 
лесных видов на островах нуклеотидное 
разнообразие высокое. Так, для T. dorsalis 
и T. smaragdinus, обитающих на более уда-
ленных и меньших по размеру островах 
Яэяма и Рюкю, оно ниже, чем у T. sauteri 
(о. Тайвань) и T. tachydromoides (Японский 
архипелаг). Это согласуется с равновес-
ной моделью Макартура и Уилсона (Ma-
cArthur, Wilson 1967), согласно которой 
разнообразие сокращается в зависимости 
от большей удаленности островов от ме-
ста колонизации и от меньшей площади 
острова. Тем не менее, несмотря на низкие 
значения, нуклеотидное разнообразие у 
T. dorsalis и T. smaragdinus остается сопо-
ставимым с таковым у широкоареальных 
лесных видов T. amurensis и T. intermedius 
на материке. В литературе имеется ин-
формация, согласно которой в позднем 
плейстоцене на большей части материка 
происходило сокращение неморальной 
растительности до фрагментарных участ-
ков в горах и на морском побережье (На-
заренко 1990; Qiu et al. 2011; Fu, Wen 2023). 
Главным фактором деградации немораль-
ной флоры в тот период, вероятно, была 
аридизация внутриконтинентальной Азии 
(Ao et al. 2023). В то же время острова от 
Японского архипелага до острова Тайвань 
продолжали оставаться «важными рефу-
гиумами теплоумеренной вечнозеленой 
широколиственной лесной растительно-
сти, практически не затронутой аридиза-
цией» (Крестов и др. 2009). По-видимому, 
данные рефугиумы и послужили главным 
фактором, позволившим сохранить ну-
клеотидное разнообразие у лесных видов 

Особенности распределения генетического разнообразия у видов рода Takydromus



Амурский зоологический журнал, 2026, т. XVIII, № 1	 243

долгохвосток на островах. Тогда как на 
материке, прежде всего в умеренных ши-
ротах, оно в значительной степени было 
утеряно. Эти же острова способствовали 
сохранению древнего разнообразия и у 
других групп животных, что выражается 
в большом количестве палеоэндемиков 
(Motokawa 2000; Ellepola et al. 2022).

Заключение
Проведенный анализ распределения 

генетического разнообразия у видов рода 
Takydromus показал, что лесные виды име-
ют меньший уровень разнообразия по 
сравнению с луговыми, что, по всей види-
мости, является их первичной эволюцион-
ной особенностью. Наибольшим генетиче-
ским разнообразием в материковой части 
ареала обладают южные виды, которые в 
меньшей степени были подвержены ко-
лебаниям климата. При этом как лесные, 
так и луговые виды, обитающие в более се-
верных широтах, в значительной степени 
утратили свое генетическое разнообразие 
в плейстоцене из-за сокращения ареалов в 
результате деградации подходящих место-
обитаний до отдельных небольших рефу-
гиумов. 

Генетическое разнообразие является 
критическим компонентом для выжива-
ния и эволюции видов. Чем ниже генетиче-
ское разнообразие, тем меньше возможно-
стей для адаптации вида к изменяющимся 
условиям среды и, соответственно, снижа-
ются шансы на выживание. Существенное 
сокращение разнообразия сделало виды 
рода Takydromus на северном пределе сво-
его обитания более уязвимыми к изменяю-
щимся условиям среды. А антропогенные 

факторы, такие как пожары, вырубка ле-
сов, распашка и обработка сельскохозяй-
ственных полей, приводят к дальнейшему 
разрушению местообитаний и еще сильнее 
сокращают шансы видов не только на вос-
становление хотя бы доли своего генети-
ческого разнообразия, но и на выживание. 
Вместе с тем, в отличие от материковой 
части ареала рода Takydromus и несмотря 
на существенный антропогенный фактор, 
острова Японского архипелага и остров 
Тайвань продолжают сохранять большую 
часть разнообразия, в том числе и генети-
ческого, оставаясь рефугиумами для лес-
ных видов. 

Следует отметить, что полученные в ре-
зультате работы данные носят предвари-
тельный характер и требуют дальнейшего 
подтверждения за счет увеличения числа 
как митохондриальных генов, так и добав-
ления ядерных локусов.
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