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Проведено сравнение древних гаплотипов мтДНК дальневосточной полевки Alexandromys fortis
(Buchner, 1889) из пещеры Медвежий Клык и современных гаплотипов полевок островных и при-
брежных популяций залива Петра Великого (Японское море). Обнаружено, что древние и современные
гаплотипы полевок разделились на две группы. Первая группа включает три древних гаплотипа возрас-
том более 30 тыс. лет, а также современные гаплотипы, фиксированные на островах архипелага Римско-
го-Корсакова. Ко второй группе относятся древние гаплотипы возрастом 2–5 тыс. лет и современные
гаплотипы полевок остальных островных и прибрежных популяций. Во второй группе обнаружено
два широко распространенных гаплотипа – Н1 и Н7, при этом последний полностью совпадает с
одной из древних последовательностей мтДНК, датированной 2–5 тыс. лет. Показано, что в остров-
ные популяции, которые первыми отделялись от материка, сохранили более древние гаплотипы.
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Острова способствуют формированию новых
видов, поэтому согласно концепции “горячих то-
чек биоразнообразия”, которая была предложена
в 1988 г. [1], имеют большое значение для сохра-
нения биоразнообразия в мировом масштабе.
Благодаря большому количеству и разнообразию
островá залива Петра Великого представляют
удобную модель для изучения микроэволюцион-
ных процессов в малых изолированных популя-
циях млекопитающих, в том числе и грызунов. В
заливе Петра Великого (Японское море) имеется
более 40 островов, окончательно отделившихся
от материка 8–11 тыс. лет назад в ходе морской
трансгрессии на рубеже плейстоцен-голоцен, ас-
социированной с потеплением климата [2]. Мак-
симальная ширина проливов, составляет не более
15 км, и в настоящее время популяции мелких
грызунов на них изолированы друг от друга и от
материка [3]. На островах залива Петра Великого
обитает 17 видов млекопитающих [3], из которых
наибольший интерес представляет дальневосточ-
ная полевка Alexandromys fortis (Buchner, 1889) по-
скольку является самым распространенным ви-
дом. Этот вид зарегистрирован на всех о-вах за
исключением о-вов Стенина [4, 5], Верховского и

Аскольд [3]. Следует отметить, что популяции
данного вида способны существовать даже на
очень маленьких островах, поскольку обладают
внутренними механизмами регуляции плотности
населения [5], и на большинстве мелких островов
представлены единственным видом млекопитаю-
щих. На прилежащей материковой части дальне-
восточная полевка имеет широкий ареал и в на-
стоящее время является одним из фоновых видов
открытых пространств [6]. Согласно палеонтоло-
гическим данным появление дальневосточной
полевки в пещерах Южного Приморья датирова-
но поздним плейстоценом [7]. При этом согласно
данным В.Е. Панасенко и М.П. Тиунова [8] в пе-
риод 30–24 тыс. лет назад (л. н.) этот вид был обы-
чен в раскопках, а начиная с 24–21 тыс. л. н. ча-
стота встречаемости остатков вида резко сократи-
лась вплоть до начала голоцена (10 тыс. л. н.). Это
вероятно обусловлено последним климатическим
минимумом в Южном Приморье, который по дан-
ным Короткого с соавт. был 20–18 тыс. л. н. [2].

Исследования древней ДНК являются важ-
ным инструментом оценки влияния событий,
происходивших в прошлом, на генетическое раз-
нообразие видов, поскольку они позволяют про-
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водить непосредственное сравнение существую-
щих и древних (часто исчезнувших) гаплотипов
[9]. Более тридцати лет прошло с тех пор как на-
учились выделять ДНК из ископаемых остатков
[10, 11]. Но до сих пор виды, для которых проана-
лизирована древняя ДНК, единичны, при этом
для грызунов исследований с древней ДНК зна-
чительно меньше [12–15], чем для крупных мле-
копитающих [16–24]. Дальневосточная полевка
является одним из представителей грызунов, для
которых имеются данные по древней ДНК [25].
Предварительный анализ древних образцов ДНК
дальневосточной полевки, выделенных из иско-
паемых зубов (обнаруженных в разновозрастных
слоях), был проведен авторами из отложений пе-
щеры Медвежий Клык (рис. 1), расположенной на
юге Приморского края (43°01′43′′ N, 133°01′23′′ E).
Пещера является колодцем карстового происхожде-
ния, в которой было выделено 13 слоев, а глубина
раскопа составила 5.3 м [8]. Слои формировались в
конце плейстоцена и голоцена 11–45 тыс. л. н. [26],
при этом предполагаемый возраст для слоя 7
(13790–14200 лет) был определен по данным ра-
диоуглеродного анализа.

Задача настоящего исследования состояла в
сравнении древних гаплотипов мтДНК с совре-
менными распространенными в островных попу-
ляциях дальневосточной полевки Alexandromys
fortis залива Петра Великого (Японское моря). И
прояснить вопросы, касающиеся того, как проис-
ходило заселение островов и как быстро меня-
лись гаплотипы и их распределение с течением
времени.

В работе были использованы короткие после-
довательности контрольного региона мтДНК,
полученные из тканей особей дальневосточной
полевки, отловленных на островах залива Петра
Великого с прибрежной материковой части ареа-
ла (табл. 1, рис. 1). Последовательности основных
гаплотипов, выявленные у ныне живущих поле-
вок, внесены в GenBank/NCBI под номерами:
HM135816, HM135817, HM135819, HM135820,
HM135826, HM135834–HM135837, HM135839,
HM135840 и HM135845 [27]. Кроме этого в анализ
включены восемь последовательностей (KJ207305,
KJ207309, KJ207318, KJ207325, KJ207344, KJ207347,
KJ207368 и KJ207373), которые принадлежат трем
линиям мтДНК (“North”, “South” и “GX”), обнару-
женным в Китае [28]. А также семь последователь-
ностей древней мтДНКа взяты из GenBank/NCBI
под номерами KT438867–KT438874 [25].

Редактирование и выравнивание полученных
последовательностей проводили с использовани-
ем программы BioEdit 7.0.9.0 [29]. Сеть гаплоти-
пов построены при помощи программы Network
5.0.1.1 метод “median joining” [30].

После выравнивания длина участка контроль-
ного региона составила 344 пн. Полученные
фрагменты контрольного региона мтДНК содер-
жали 29 вариабельных сайта (табл. 2): 7 трансвер-
сий (Tv) и 22 транзиций (Ts). Всего для полевок
островов залива Петра Великого обнаружено 16
гаплотипов (табл. 1 и 2), из которых восемь оказа-
лись уникальны. Остальные гаплотипы: Н1 обна-
ружены у семи экземпляров, Н13 – у шести, Н7 –
у пяти, Н9 – у четырех, Н15 – у трех полевок и три

Рис. 1. Места сбора материала.
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гаплотипа (Н3, Н10 и Н14) у двух. Все проанали-
зированные особи разделились на три филогене-
тические линии (табл. 2), которые согласуются с
линиями “North”, “South” и “GX”, выделенными
ранее на территории Китая [28]. При этом все
особи о-вов залива Петра Великого попали в одну
филолинию “North”. К этой же линии были отне-
сены образцы древней ДНК и ныне живущие осо-
би с прибрежной материковой части ареала.

При более детальном рассмотрении гаплоти-
пы полевок залива Петра Великого можно разде-
лить на две группировки (табл. 2). К первой отно-
сятся гаплотипы полевок архипелага Римского-
Корсакова (о-ва Матвеева и Большой Пелис),
они имеют фиксированные отличия по четырем
сайтам. При этом в сайтах 131 и 226 фиксируется
тимин (табл. 2) не только в популяциях полевок
о-вов Матвеева и Большой Пелис, но и в фило-
группах “South” и “GX” соответственно, а в сайте
241 фиксируется цитозин так же как и в фило-
группах “South” и “GX”. Ко второй группе отно-
сятся гаплотипы полевок всех остальных о-вов
залива Петра Великого, а так же особей с при-
брежной материковой части ареала.

Сравнение современных последовательностей
с древними также подтверждает разделение гап-
лотипов филогруппы “North” на две группы
(табл. 2). При этом часть последовательностей
древней ДНК, имеет большее сходство с совре-
менными гаплотипами, фиксированными на ар-
хипелаге Римского-Корсакова (о-ва Матвеева и
Большой Пелис). Тогда как другая часть последо-

вательностей обнаружила большее сходство с га-
плотипами полевок остальных островов залива
Петра Великого и прибрежной материковой ча-
сти ареала. При этом следует отметить, что все
древние образцы схожие с гаплотипами полевок
архипелага Римского-Корсакова датированы бы-
ли как более старые >40 и >30 тыс. л. н. [25].

Для определения филогенетических отноше-
ний гаплотипов современных островных дальне-
восточных полевок и древних гаплотипов постро-
ена медианная сеть по принципу “median joining”
(рис. 2). Гаплотипы, фиксированные на
о-вах Матвеева и Большой Пелис, формируют
звездчатую структуру с анцестральным гаплоти-
пом Н13. Звездчатая структура сети гаплотипов
свидетельствует о монофилетическом происхож-
дении этих популяции, а гаплотип Н13 по-види-
мому является предковым для остальных гапло-
типов этой группы. Следует отметить, что два из
четырех гаплотипов для о-вов Матвеева и Боль-
шой Пелис – общие, а остальные два уникальны
для особей о-ва Матвеева, что является подтвер-
ждением, что оба острова отделялись от материка
единым блоком. Древние гаплотипы мтДНК, об-
наруженные у образцов KT438871, KT438873 и
KT438874, отличаются от анцестрального гапло-
типа Н13 на 1–2 замены.

Гаплотипы дальневосточной полевки других
о-вов залива Петра Великого образуют более
сложную структуру. В этой группе отмечено два
наиболее широко распространенных гаплотипа
Н1 и Н7, каждый из них встречается на трех уда-

Таблица 1. Объем выборок дальневосточной полевки и гаплотипы участка контрольного региона мтДНК, обна-
руженные в исследованных популяциях

Примечание. В скобках указано количество особей, обнаруженных с этим гаплотипом.

Код Выборка, координаты Объем
выборок Гаплотипы

MAT Острова залива
Петра Великого

Матвеева, 42.67° с.ш., 131.43° в.д. 8 H13(4), H14(2), H15, H16
BP Большой Пелис, 42.66° с.ш., 131.46° в.д. 4 H13(2), H15 (2)
PUT Путятина, 42.83° с.ш., 132.42° в.д. 3 H1
LIS Лисий, 42.76° с.ш., 132.91° в.д. 4 H7(3), H8
RUS Русский, 43.00° с.ш., 131.85° в.д. 1 H9
POP Попова, 42.95° с.ш., 131.72° в.д. 2 H11, H12
REI Рейнеке, 42.90° с.ш., 131.72° в.д. 2 H9
KL Клыкова, 42.94° с.ш., 131.77° в.д. 3 H9, H10(2)
RIK Рикорда, 42.87° с.ш., 131.65° в.д. 5 H1, H3(2), H4, H5
FUR Фуругельма, 42.47° с.ш., 130.92° в.д. 2 H6, H7
PAX Пахтусова, 42.90° с.ш., 131.65° в.д. 4 H1(3), H2
UNK Унковского, 42.82° с.ш., 132.37° в.д. 1 H7

KHAS Материковая часть,
Приморский край

Окр. пос. Хасан, 42.43° с.ш., 130.65° в.д. 1 H1
NAX Окр. г. Находка, 42.88° с.ш., 132.74° в.д. 1 H1
US Окр. г. Уссурийск 43.79° с.ш., 131.97° в.д. 1 H1
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Таблица 2. Вариабельные позиции фрагмента контрольного региона мтДНК (344 пн) дальневосточной полевки

Примечание. Древние гаплотипы выделены серым фоном, в скобках указана датировка. В рамках – наиболее информатив-
ные сайты.

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 2 2 2 2 2 2 2 2 3 3 3 3 3

1 2 6 7 8 9 0 0 3 3 4 4 5 5 7 7 8 8 9 9 2 3 4 4 5 5 6 6 1 2 3 4 4

6 9 1 4 2 1 4 4 0 2 1 2 3 9 2 8 2 6 4 9 4 7 6 1 1 9 3 5 2 3 5 0 5 2 8 Гаплотипы

. . . . . . . . . . T A . . . . . . . . . . T . C . . . . . . . . . . H13

North

. . . . . G . . . . T A . . . . . . . . . . T . C . . . . . . . . . . H14

. . . . . . . . . . T A . . . . . . . A . . T . C . . . . . . . . . . H15

. . . . . . G . . . T A . . . . . . . . . . T . C . . . . . . . . . . H16

. . . . . . . . . . T A . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . KT438874
(>40 тыс. л. н.)

. . . . . . . . . C T A A . . . . . . . . . T . C . . . . . . . . . . KT438873
(>30 тыс. л. н.)

. . . . . . . . . . T A . . . . . . . . . T . C . . A . . . . . . . KT438871
(>30 тыс. л. н.)

T A A A T A T A C T Y G G T G T C A A T T T C C T A T T T G C C T T T KT438869
(2–5 тыс. л. н.)

. . . . . . . . . . C . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . KT438872
(>30 тыс. л. н.)

. . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . KT438868
(2–5 тыс. л. н.)

. . . . . . . . . . C . . . . . . G . . . . . . . . C . . . . . . . . KT438867
(2–5 тыс. л. н.)

. . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . H1

. . G . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . H2

. . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G . . . H3

. . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G . . H4

. . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G G . . H5

. . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . H6

. . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . C . . . . . . C . . . . . . H7

. . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . C . . . . . . C . . G . . . H8

. . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . C . T . . . . C . . . . . . H9

. . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . C . T . . . . C . . G . . . H10

. . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . C . T . . . . C . . . . C . H11

. . . G . . . . . . C . . . . . . . . . . C . T . . . . C . . . . C . H12

. . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . KJ207373

. . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . KJ207368

. . . . . . . . . . T . . . . C T . . . C C . T C C . . . . T . . . C KJ207309 South

. . . . . . . . . C T . . . . C . . . C . . . . C C . . . . . . . . C KJ207305

. . . . . . . . T . T . . . . C . . . C . C . T C C . . . . . . . . C KJ207347

. . . . . . . . T . T . . . . C . . . C . C . T C C . . . A . . . . C KJ207344

. . . . . . . . . . C . . . . C T . . . . C T T C . . . . . . . . . . KJ207325 GX

. . . . . . . . . . C . . . . C . . . C . C T T C . . . . . . . . . . KJ207318
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ленных друг от друга островах. Гаплотип Н1 обна-
ружен у всех особей о-ва Путятина, а также у по-
левок о-вов архипелага Императрицы Евгении
(Рикорда и Пахтусова). Следует отметить, что
именно гаплотип Н1 отмечен также у всех ныне
живущих полевок на прибрежной материковой
части ареала. Второй наиболее широко встречае-
мый гаплотип Н7 выявлен у полевок с о-вов Ун-
ковского, Лисий и Фуругельма. Гаплотипы, обна-
руженные на островах Русский, Попова, Рейнеке
и Клыкова, формируют на сети отдельную ветку,
что свидетельствует о монофилетическом проис-
хождении этих популяций. При этом основной
гаплотип полевок этих островов (Н9) отличается
от гаплотипа Н7 только одной нуклеотидной за-
меной (рис. 2). Следует отметить, что гаплотип
Н7 полностью совпадает с одной из древних по-
следовательностей мтДНК КТ438868, датирован-
ный 2–5 тыс. лет. Остальные древние последова-
тельности имеют свои уникальные гаплотипы и
отличаются от анцестрального гаплотипа этой
группы (Н1) на 1–3 замены и образуют на сети от-
дельною ветку. Таким образом гаплотип Н7 мож-
но считать единственным древним гаплотипом,
сохранившимся на сегодняшний момент.

Своеобразная генетическая структура дальне-
восточной полевки могла сформироваться в ре-
зультате сложной истории, предполагающей
двухкратную экспансию вида на рассматривае-
мой территории, а структура сети отражает общие
этапы формирования островных популяций вида

на о-вах залива Петра Великого. На первом этапе,
около 10 тыс. л. н. происходило отделение еди-
ным массивом о-вов Матвеева и Большой Пелис
[3]. Этот этап находит свое подтверждение и по
результатам генетического анализа, при этом на
этих островах сохранились наиболее древние гап-
лотипы, которые в то время были распростране-
ны на северо-восточной части ареала вида. Веро-
ятно после отделения этих островов на прилежа-
щей материковой территории происходит смена
основных гаплотипов, и островные популяции,
отделившиеся позже чем 10 тыс. л. н., заселялись
особями, имеющими другие гаплотипы более мо-
лодой линии. Факт смены гаплотипов находит
свое отражение и в палеонтологической летопи-
си, проявляясь как сокращение частоты встреча-
емости остатков вида с 24–21 тыс. л. н. до начала
голоцена – 10 тыс. л. н. [8] и следующего за ним
резкого подъема численности.

Таким образом, в результате сравнения древ-
них гаплотипов мтДНК участка контрольного ре-
гиона Alexandromys fortis (Buchner, 1889) из пеще-
ры Медвежий Клык и современных гаплотипов
полевок островных и прибрежных популяций за-
лива Петра Великого (Японское море) показано,
что у вида около 9 тыс. л. н. происходило сокра-
щение численности, которое привело к смене ос-
новных гаплотипов. При этом на основной части
ареала древние гаплотипы были утрачены, но они
сохранились в изолированных островных попу-
ляциях.

Рис. 2. Филогенетическая сеть гаплотипов мтДНК дальневосточной полевки Alexandromys fortis. Размеры кружков на
сети пропорциональны частотам вариантов мтДНК. Насечки на длинных ветвях сети указывают количество замен.
Серым отмечены особи с о-вов архипелага Римского-Корсакова, черным – экземпляры с древней ДНК. Коды выбо-
рок соответствуют кодам в табл. 1.
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Comparison of Ancient Haplotypes with Modern Island Populations of the Reed Vole
I. N. Sheremetyeva*

Federal Scientific Center of the East Asia Terrestrial Biodiversity, Far Eastan Branch,
Russian Academy of Science, Vladivostok, 690022 Russia

*e-mail: sheremet76@yandex.ru

Ancient (Medvezhyi Klyk Cave, Primorskyi Krai, Russia) and modern (island and coastal populations of Pe-
ter the Great Bay) mtDNA haplotypes of the reed vole were compared. Both ancient and modern vole hap-
lotypes are divided into two groups. The first group includes three ancient haplotypes dated >30,000 years BP
and modern vole haplotypes from the islands of Rimsky-Korsakov archipelago. The second group involved
ancient haplotypes dated 2000–5000 years BP and modern vole haplotypes of young island populations and
mainland populations. Two widely distributed haplotypes Н1 and Н7 were found in the second group, the
latter identical to one of the ancient haplotypes. The voles of Matveyev and Bolshoi Pelis islands retained the
most ancient haplotypes. The main haplogroup changed on the coastal territory after the isolation of Rimsky-
Korsokov archipelago islands.

Keywords: evolution, island populations, Alexandromys, ancient haplotypes, mtDNA control region.
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