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Ареал горного суслика Spermophilus musicus простирается в Приэльбрусье и ограничен бассейнами
рек Кубань и Черек-Безенгийский, захватывая территорию Центрально-Кавказского высокогорно-
го природного очага чумы. Изучение генетического разнообразия, выполненное по результатам ис-
следования 64 образцов, позволило выявить 14 гаплотипов, сгруппированных в две гаплогруппы.
Анализ контрольного региона митохондриальной ДНК позволил установить генетическую диффе-
ренциацию между различными поселениями суслика, разделив их на “высокогорные” и “горно-
степные”. Наличие значительного генетического разнообразия вероятно связано с длительным ме-
жэпизоотическим периодом, наблюдаемым в очаге.
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Ареал горного суслика Spermophilus musicus
(Menetries, 1832) простирается от верховья р. Ку-
бань до р. Черек-Безенгийский. При картографи-
ровании, проведенном в 1973–1976 гг., выявлено
234 поселения общей площадью около 97.5 тыс. га.
Площадь ареала суслика по крайним поселениям
составляет более 331.1 тыс. га, в пределах высот
1150–3200 м н.у.м. [1]. Вид повсеместно представ-
лен отдельными поселениями, разобщенными
массивами хвойных и лиственных лесов, реками,
участками скал, осыпей и ледниками. Распреде-
ление поселений по отдельным участкам не рав-
номерно. Наибольшая площадь их отмечена в
центральной части ареала и на западе (плато Бе-
часын, верховье р. Кубань). В восточной части
ареала, в долинах рек Чегем и Черек, поселения в
большинстве случаев небольшие [2].

Существенное значение в понимании популя-
ционного разнообразия имеет восстановление
истории расселения и обособления отдельных
популяций сусликов. Сочетание возможности су-
ществования нескольких волн заселения Приэль-
брусья сусликами с равнин и длительной изоля-

ции отдельных участков ареала определяет слож-
ный полиморфизм на популяционном уровне [3].

Ареал горного суслика в Приэльбрусье опреде-
ляет границы Центрально-Кавказского высоко-
горного природного очага чумы. Периодически
или постоянно текущие среди сусликов эпизоотии
составляют весьма жесткий фактор естественного
отбора. Величина давления этого фактора определя-
ется признаком инфекционной чувствительности к
чуме, различающимся у разных популяций. Эти
различия детерминированы рядом особенностей,
которые обусловливают конституциональные,
врожденные механизмы защиты организма [4].

Для установления генетических детерминант
необходимо изучить генетическую структуру по-
пуляций горного суслика в пределах Центрально-
Кавказского высокогорного природного очага
чумы. Одним из наиболее часто используемых
методов является типирование по фрагменту ми-
тохондриальной ДНК (мтДНК).

Таким образом, цель нашей работы – изуче-
ние генетической дифференциации популяций
(поселений) горного суслика в пределах Цен-
трально-Кавказского высокогорного природного
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очага чумы. Для достижения этой цели основной
задачей было картографирование поселений жи-
вотных и определение генетической структуры
популяций (поселений) изучаемого вида.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

В настоящей работе исследованы 64 образца
(селезенки) горного суслика, собранных на тер-
ритории Кабардино-Балкарской Республики и
Карачаево-Черкесской Республики в 2017–2018 гг.
Образцы были собраны из 29 поселений (локаль-
ных популяций), которые представляют собой
стационарные точки сбора материала при плано-
вом ежегодном обследовании территории Цен-
трально-Кавказского высокогорного природного
очага чумы.

Места сбора образцов, коллекционные номера
указаны в табл. 1 и на рис. 1.

Выделение ДНК проводили с применением
набора PureLink Genomic DNA mini Kit, Thermo
Fisher Scientific, согласно инструкции производи-
теля.

Для анализа был выбран фрагмент С области
мтДНК размером 407 пн, расположенный за ге-
ном тРНК-Pro. Амплификацию анализируемого
фрагмента осуществляли с использованием прай-
меров MDL1 5'-TCCACCTTCAACTCCCAAAGC-3'
и MDL2R 5'-GGTAGGGGATAGTCATTTGG-3',
указанных в работе [5]. Для приготовления реак-
ционной смеси применялся набор ScreenMix-HS
(Евроген), согласно инструкции производителя.
Объем реакционной смеси составлял 25 мкл. Ам-
плификацию проводили при следующих услови-
ях: предварительная денатурация 95°С – 5 мин, в
последующем 35 циклов 95°С – 30 с, 60°С – 30 с,
72°С – 40 с, заключительная элонгация 72°С –
7 мин. Визуализацию полученного фрагмента
осуществляли в 2.5%-ном агарозном геле. Очист-
ку ПЦР-продукта из реакционной смеси выпол-
няли с использованием набора Cleanup Standard
(Евроген). Реакцию секвенирования проводили
набором BigDye Terminator Kit v.3.1 (Applied Bio-
systems) и праймерами для амплификации.
Очистку продукта секвенирования проводили на-
бором Centri-Sep (Princeton Separations). Анализ
продукта осуществляли на автоматическом секве-
наторе ABI 3500 (Applied Biosystems).

Выравнивание полученных нуклеотидных
последовательностей, построение филогенети-
ческих деревьев и анализ уровня генетического
родства осуществляли в программе Mega 7.0. То-
пологию филогенетических деревьев подтвер-
ждали с использованием метода максимального
правдоподобия (Maximum likelihood), по алгорит-
му Kimura-2. Дифференциацию гаплотипов, рас-
чет генетической дистанции между популяциями

(поселениями) и внутри популяций выполняли в
программе Arlequin v 3.5.

Анализ молекулярной эволюции осуществляли
с использованием методов Байесовой филогении в
программном обеспечении BEAST 2.0. Рекон-
струкцию процесса пространственно-временного
распространения проводили на основании ана-
лиза дискретной филогеографии. Выбор эволю-
ционной модели нуклеотидных замен, наиболее
подходящей для анализируемого набора нуклео-
тидных последовательностей, проводили с ис-
пользованием программы jModeltest v 2.1.10.
Расчет проводился с использованием следую-
щих параметров: модель нуклеотидных замен
HKY (–lnL = 619.99BIC = 2021.13), модель моле-
кулярных часов Strick Clock, демографическая
модель популяции Coalescent Constant Population,
вычисления проводили для 300000000 генераций
с шагом 10000. Значения ESS, рассчитанные в
Tracer v 1.6 (параметр burn-in 10%), для каждого
параметра превышали 800. Построение и аннота-
цию MCC дерева выполняли в программе Tree
Annotator 2.0 (параметр burn-in 10%), для визуа-
лизации дерева использовали Fig Tree v 1.4.3.

РЕЗУЛЬТАТЫ

Из 64 проанализированных последовательно-
стей фрагмента С-региона мтДНК размером 407 пн,
выделено 14 гаплотипов (h1–h14) (табл. 2). Всего
выявлено 13 SNP. Все выявленные нуклеотидные
замены относятся к транзициям (C↔T – 10 SNP;
A↔G – 3 SNP).

При построении дендрограммы в программе
Mega 7.0 (рис. 2) с использованием метода макси-
мального правдоподобия (Maximum likelihood)
выявленные гаплотипы разделились на две гапло-
группы. Дендрограмма отражает тенденцию диф-
ференциации гаплогрупп, связанную с географиче-
ской (пространственной) структурированностью
вида. Прикорневое деление на две основные ветви,
соответствующее двум гаплогруппам, обусловлено
наличием SNP (C↔T) в позиции 132. В гапло-
группу 1 (SNP – T) вошли гаплотипы h1, h3, h4,
h13 и h14. Гаплотипы h13 и h14 отличаются от ис-
ходных h1 и h3 вариабельностью нуклеотида в по-
зиции 230 (для h13) и 284 (для h14), поэтому на
филогенетическом дереве они входят в состав
ветвей, формирующихся за счет гаплотипов h1 и h3.

Гаплогруппа 2 (SNP – C) сформирована следу-
ющими гаплотипами: h2, h5, h6, h7, h8, h9, h10,
h11, h12. Гаплогруппа 1 менее разнообразна по
числу входящих в нее гаплотипов, деление на ко-
торые происходит за счет трех SNP (в позициях
303, 313, 316) и двух возможных SNP (позиции
230, 284), которые в дальнейшем вероятно сфор-
мируют самостоятельные гаплотипы h13 и h14.
Гаплогруппа 2 более структурирована по тополо-
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Таблица 1. Характеристика поселений горного суслика и исследованного материала

№ Поселение Широта Долгота n Образцы Гаплотипы

1 Нижний Калакол 43.47 43.06 2 SU_2017_4.1B, 
SU_2017_4.2B h1

2 Калакол 43.47 43.06 2 SU_2017_6.1B, 
SU_2017_6.2B h1

3 Верхний Калакол 43.46 43.06 2 SU_2017_7.2B, 
SU_2017_7.3B h1

4 Старый Былым 43.45 43.05 8

SU_2017_14.1B, 
SU_2017_14.2B, 
SU_2017_14.3B, 
SU_2018_5.1B, 
SU_2018_5.2B, 
SU_2018_5.3B, 
SU_2018_5.4B, 
SU_2018_5.5B

h1

5 Былым 43.45 43.03 1 SU_2017_15.1B h13

6 Ущелье 3 43.43 43.03 1 SU_2018_1.1B h1

7 Нижний Мыстыкам 43.45 43.02 2 SU_2017_5.1B, 
SU_2017_5.2B h1

8 Былым-огороды 43.45 43.01 2 SU_2017_11.1B, 
SU_2017_11.2B h1

9 Аммональный склад 43.44 43.01 2 SU_2017_13.3B, 
SU_2017_13.4B h1

10 Пёрк 43.43 42.97 4

SU_2017_2.2B, 
SU_2018_6.1B, 
SU_2018_6.3B, 
SU_2018_6.4B

h1/h3

11 Тырныауз ФЗО 43.41 42.92 2 SU_2017_8.1B, 
SU_2017_8.3B h3

12 Тырныауз ЖБИ 43.40 42.92 4

SU_2017_12.1B, 
SU_2017_12.2B, 
SU_2017_12.3B, 
SU_2018_4.4B

h3/h14

13 Комсомольское озеро 43.32 42.79 3
SU_2018_3.1B, 
SU_2018_3.2B, 
SU_2018_3.4B

h2

14 Кюллюм 43.47 43.05 2 SU_2017_9.1B, 
SU_2017_9.2B h4

15 Верхний Алмалы 43.47 43.01 2 SU_2017_3.1B, 
SU_2017_3.2B h4

16 Нижний Алмалы 43.45 43.01 1 SU_2017_1.2B h1

17 Кырбаши 43.45 42.98 2 SU_2017_17.2B, 
SU_2017_17.3B h4

18 Гижгит-2, 10 км 43.46 42.98 2 SU_2017_10.1B, 
SU_2017_10.2B h4

19 Гижгит-2, 5 км 43.47 42.99 2 SU_2018_2.3B, 
SU_2018_2.5B h4
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Примечание. n – число исследованных образцов из поселения.

20 Гижгит-1 43.47 42.96 3
SU_2018_7.2B, 
SU_2018_7.3B, 
SU_2018_7.6B

h4

21 Джаурген 43.42 42.84 1 SU_2017_8.3E h6

22 Канжол 43.53 42.70 1 SU_2017_18.1B h10

23 Кыртык 43.36 42.68 3
SU_2017_16.2B, 
SU_2017_16.3B, 
SU_2017_16.4B

h11/h12

24 Шауком 43.42 42.67 1 SU_2017_2.3E h6

25 Гитче-Талыкол 43.46 42.56 1 SU_2017_3.3E h7

26 Кызылкол 43.46 42.53 1 SU_2017_6.1E h8

27 Арбакол 43.71 42.51 3
SU_2017_5.1X, 
SU_2017_5.2X, 
SU_2017_5.3X

h9

28 Арбакол 43.70 42.49 2 SU_2017_1.1X, 
SU_2017_1.2X h5

29 Урусбикол 43.70 42.50 2 SU_2017_7.2X, 
SU_2017_7.3X h9

№ Поселение Широта Долгота n Образцы Гаплотипы

Таблица 1. Окончание

гии входящих в ее состав ветвей и большему ко-
личеству гаплотипов.

Гаплотипы h1, h3, h4, h13 и h14, входящие в
гаплогруппу 1, располагаются компактно, в пре-

делах высот 1100–1700 м н.у.м., относящихся к
ландшафтному поясу – горная степь. Простран-
ственное распределение гаплотипов h1 и h4 обу-
словлено наличием фактора природной изоляции

Таблица 2. Характеристика гаплотипов, выявленных при исследовании фрагмента С-региона мтДНК горного
суслика

Гаплотип
SNP

132 206 209 230 280 284 287 303 313 315 316 317 318

h6 C T T C A T T T G T A C C
h4 T – – – – – – – – – – – –
h1 T – – – – – – – – – G – –
h13 T – – Y – – – – – – G – –
h3 T – – – – – – C A – – – –
h14 T – – – – Y – C A – – – –
h7 – – – T – – – – – – – – –
h9 – – – T G – – – – – – – –
h5 – – – T G – – – – – – – T
h8 – – – T G – – – – – – T –
h12 – – – T – – – – – – – T –
h11 – – – T – – C – – – – T –
h10 – C – T – – – – – C – – –
h2 – – C – – – – – – – – T –
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Рис. 2. Филогенетическое дерево по фрагменту С-региона мтДНК (407 пн), построенное методом максимального
правдоподобия (Maximum likelihood), алгоритм Kimura-2. Маркерами отмечены гаплогруппа 1 (синий) и гаплогруппа 2
(красный).
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между частями ареала (р. Баксан). Данные гапло-
типы составляют основу гаплогруппы 1. На левом
берегу реки распространен гаплотип h4, в преде-
лах высот 1200–1700 м н.у.м., на правобережье
распространен гаплотип h1, в пределах высот
1100–1200 м н.у.м. Наличие водной преграды не
обеспечивает полной изоляции между данными
гаплотипами, отмечается частичное проникнове-
ние особей с гаплотипом h1 на левый берег реки,
ввиду наличия моста возле населенного пункта
Былым. Гаплотипы h1 и h4 близки между собой и
отличаются друг от друга только по SNP (A↔G) в
позиции 316. Гаплотип h13 расположен в боковой
части поселения горного суслика, с гаплотипом h1.
Отмечается наличие неоднородности в данном ло-
кальном поселении, проявляющееся в вариабель-
ности нуклеотида (Y) в позиции 230. Гаплотип h3
распространен вдоль русла, по обеим сторонам
р. Баксан, но выше по течению. Этот гаплотип
отличается от гаплотипов h1 и h4 наличием одно-
нуклеотидных замен в позициях 303 (Т↔С) и 313
(G↔A) и на дендрограмме (рис. 3) образует от-
дельную ветвь с примыкающим к ней гаплоти-
пом h14.

На правом берегу располагается гаплотип h14,
для которого также отмечена неоднородность (Y)
в позиции 284, с гаплотипом h3.

Гаплотипы h2, h5, h6, h7, h8, h9, h10, h11, h12,
входящие в гаплогруппу 2, занимают более об-
ширный ареал, располагаясь в субальпийской и
альпийской ландшафтных зонах, в пределах вы-
сот 1700–2800 м н.у.м. Следует отметить, что об-
разцы с гаплотипом h6 встречаются в точках, рас-
положенных на значительном удалении друг от
друга.

Для выяснения связи генетической структуры
популяции горного суслика, представленной от-
дельными поселениями, с географическим рас-
пространением особей было проведено попарное
сравнение поселений на основе критерия FST. Как
показывает матрица значений FST, поселения 1–9
практически не различаются между собой и имеют
одинаковый гаплотип h1. Таким образом, можно
сказать, что эти поселения являются частью од-
ной популяции, занимающей участок горной сте-
пи по правому берегу р. Баксан. Сюда же согласно
данным генетического анализа, подтвержденного
матрицей сравнения FST, относится поселение № 16
(Нижний Алмалы). Аналогично достаточно одно-
родную группу образуют поселения № 14–20 (за
исключением поселения № 16), которые занима-
ют левый берег р. Баксан. Между остальными по-
селениями различия в генетической структуре
значительно выше, что подтверждается матрицей
значений FST. Наиболее различающимися по
своей генетической структуре являются поселе-
ния № 21–29, которые располагаются изолиро-
ванно и на больших расстояниях друг от друга в

альпийском и субальпийском поясах Централь-
но-Кавказского высокогорного очага чумы.

Нами было подсчитано число различий внутри
и между поселениями (рис. 4). В двух поселениях –
10 и 23 выявлены достоверные различия между осо-
бями внутри одного поселения, что может указывать
на неполную изоляцию данных поселений, в связи с
чем в них наблюдается приток/обмен генетическим
материалом.

Таким образом, на основании исследований
изолированности поселений и генетической
структуры входящих в них особей, в соответ-
ствии с выявленными гаплотипами, нами выде-
лены 14 популяций горного суслика.

ОБСУЖДЕНИЕ

Рассматривая чуму как фактор естественного
отбора, при анализе распространения и представ-
ленности гаплотипов, следует иметь в виду нерав-
ноценность и неоднородность в эпизоотическом
отношении территории горных очагов чумы. Так,
на высокогорных участках природных очагов (в
субальпийском и альпийском высотных поясах)
индекс эпизоотичности, свидетельствующий о
частоте заболевания чумой животных, значитель-
но выше, чем на участках, относящихся к горной
степи [4].

Ранее точки сбора материала характеризова-
лись высокой частотой эпизоотий, что позволило
нам ожидать относительно небольшого уровня
генетического разнообразия, так как под селектив-
ным действием эпизоотий в популяциях (отдель-
ных поселениях) преимущество в размножении
получат резистентные к чуме особи. Возможно,
большое число выявленных нами гаплотипов яв-
ляется результатом длительного межэпизоотиче-
ского периода.

Характерной особенностью высокогорных
природных очагов чумы является прерывистость
поселений носителей, связанная с неоднородно-
стью и мозаичностью ландшафта. Эта прерыви-
стость находит свое отражение в генетической
структуре популяции горного суслика в разных
частях Центрально-Кавказского высокогорного
природного очага чумы, в зависимости от высот-
ной поясности. В пределах части горной степи,
где наблюдаются более благоприятные условия
для жизнедеятельности по сравнению с высоко-
горной частью (субальпийская и альпийская зона),
генетическая структура поселений более однород-
на. Различия между гаплотипами, образующими
гаплогруппу 1, минимальны и не превышают двух
нуклеотидов. В высокогорной части очага при-
родно-климатические условия более суровы, изо-
ляция между поселениями обеспечивается наличи-
ем непреодолимых физических преград, поэтому



718

ГЕНЕТИКА  том 57  № 6  2021

КОТЕНЕВ и др.

Р
ис

. 3
. Б

ай
ес

ов
ск

ое
 д

ат
ир

ов
ан

но
е 

ф
ил

ог
ен

ет
ич

ес
ко

е 
де

ре
во

 (M
C

C
),

 п
ос

тр
ое

нн
ое

 н
а 

ос
но

ва
ни

и 
ан

ал
из

а 
С

-р
ег

ио
на

 м
тД

Н
К

. Ц
ве

то
м

 о
бо

зн
ач

ен
ы

 в
ы

яв
ле

нн
ы

е 
га

-
пл

от
ип

ы
.

SU
_2

01
7_

8.
3B

SU
_2

01
7_

2.
2B

SU
_2

01
7_

12
.3

B
SU

_2
01

7_
6.

3B
SU

_2
01

7_
6.

1B
SU

_2
01

7_
4.

4B
SU

_2
01

7_
8.

1B
SU

_2
01

7_
12

.2
B

SU
_2

01
7_

12
.1

B
SU

_2
01

7_
3.

2B
SU

_2
01

7_
7.

6B
SU

_2
01

7_
7.

3B
SU

_2
01

7_
2.

5B
SU

_2
01

7_
7.

2B
SU

_2
01

7_
2.

3B
SU

_2
01

7_
17

.2
B

SU
_2

01
7_

9.
1B

SU
_2

01
7_

9.
2B

SU
_2

01
7_

17
.3

B
SU

_2
01

7_
10

.2
B

SU
_2

01
7_

3.
1B

SU
_2

01
7_

10
.1

B
SU

_2
01

8_
5.

3B
SU

_2
01

8_
5.

4B
SU

_2
01

8_
5.

2B
SU

_2
01

8_
6.

4B
SU

_2
01

8_
5.

1B
SU

_2
01

8_
5.

5B
SU

_2
01

8_
1.

1B
SU

_2
01

7_
14

.3
B

SU
_2

01
7_

7.
2B

SU
_2

01
7_

5.
2B

SU
_2

01
7_

4.
2B

SU
_2

01
7_

13
.4

B
SU

_2
01

7_
6.

1B
SU

_2
01

7_
13

.3
B

SU
_2

01
7_

14
.2

B
SU

_2
01

7_
11

.2
B

SU
_2

01
7_

14
.1

B
SU

_2
01

7_
7.

3B
SU

_2
01

7_
15

.1
B

SU
_2

01
7_

11
.1

B
SU

_2
01

7_
6.

2B
SU

_2
01

7_
5.

1B
SU

_2
01

7_
4.

1B
SU

_2
01

7_
1.

2B
SU

_2
01

8_
3.

4B
SU

_2
01

8_
3.

2B
SU

_2
01

8_
3.

1B
SU

_2
01

7_
8.

3B
SU

_2
01

7_
2.

3B
SU

_2
01

7_
3.

3B
SU

_2
01

7_
18

.1
B

SU
_2

01
7_

16
.3

B
SU

_2
01

7_
16

.4
B

SU
_2

01
7_

16
.2

B
SU

_2
01

7_
7.

3X
SU

_2
01

7_
5.

2X
SU

_2
01

7_
7.

2X
SU

_2
01

7_
5.

3X
SU

_2
01

7_
5.

1X
SU

_2
01

7_
6.

1E
SU

_2
01

7_
1.

2X
SU

_2
01

7_
1.

1X

18
10

18
20

18
30

18
40

18
50

18
60

18
70

18
80

18
90

19
00

19
10

19
20

19
30

19
40

19
50

19
60

19
70

19
80

19
90

20
00

20
10

20
20

h9h8h7h6h5h4h3h2h1
4

h1
3

h1
2

h1
1

h1
0

h1



ГЕНЕТИКА  том 57  № 6  2021

ГЕНЕТИЧЕСКОЕ РАЗНООБРАЗИЕ ПОПУЛЯЦИЙ ГОРНОГО СУСЛИКА 719

“высокогорная” гаплогруппа 2 более разнообразна
по своему составу.

При анализе филогенетических взаимоотно-
шений методом Байесовой филогении (рис. 3)
видно, что разделение популяции на две обособ-
ленные ветви, впоследствии оформившиеся в
гаплогруппы 1 (Т) и 2 (С), произошло в начале XIX
в. и в течение длительного периода (почти 100 лет)
каждая из этих ветвей существовала в виде моно-
морфной генетической группы. Деление на более
мелкие ветви, соответствующие современным га-
плотипам, началось в каждой группе в разные
сроки, с интервалом 10–20 лет в начале XX в. В
гаплогруппе 2 (С) – “высокогорной” формирова-
ние современных гаплотипов началось несколько

раньше, в конце XIX в., и продолжалось достаточ-
но интенсивно на протяжении всего XX в. В то же
время гаплогруппа 1 (Т), разделившись в начале
XX в. на две большие подгруппы, впоследствии
давшие начало гаплотипам h1, h3, h4, существо-
вала в стабильном состоянии до 60–70 гг. XX в.,
когда началось бурное разделение достаточно од-
нородной в генетическом отношении популяции
на отдельные гаплотипы. Совершенно очевидно,
что на гаплогруппу 1 (Т) – “горностепную” в зна-
чительно большей степени оказывал влияние ан-
тропогенный фактор, чем на “высокогорную”
гаплогруппу 2 (С). В то же время именно в “высо-
когорной” части очага были отмечены наиболее
масштабные и длительные эпизоотии чумы, ко-
торая выступила в качестве селективного фактора

Рис. 4. Среднее число парных различий внутри и между поселениями горного суслика.
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естественного отбора. Влияние антропогенного
фактора на высокогорную популяцию суслика
значительно менее выражено. Возможно, это
связано с активным проведением в 70–80 гг. про-
тивоэпидемических мероприятий, направленных
на оздоровление Центрально-Кавказского высо-
когорного природного очага чумы, а не с хозяй-
ственной деятельностью человека.

Полученные нами результаты изучения фраг-
мента С-региона мтДНК свидетельствуют о влия-
нии фактора изоляции (пространственной и вы-
сотной) отдельных поселений на генетическую
структуру популяции горного суслика в целом в
данном ареале.

Все применимые международные, националь-
ные и/или институциональные принципы ухода
и использования животных были соблюдены.

Авторы заявляют, что у них нет конфликта ин-
тересов.
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Genetic Diversity of Populations of Mountain Ground Squirrel (Spermophilus musicus 
Menetries, Sciuridae, Rodentia), the Main Carrier of the Plague, in the Territory

of the Central Caucasian High-Mountain Natural Focus
E. S. Koteneva, *, E. A. Kotenevaa, L. A. Kota, A. Yu. Zhiltsovaa, D. V. Serdyukovaa,

V. V. Serdyukova, N. Kh. Pshikhachevb, K. D. Gergokovb, †, and A. N. Kulichenkoa

aStavropol Research Anti-Plague Institute, Stavropol, 355035 Russia
bKabardino-Balkarian Anti-Plague Station, Nalchik, 360017 Russia

*e-mail: egor_kotenev@mail.ru

The range of the mountain ground squirrel Spermophilus musicus extends in the Elbrus region and is limited
by the basins of the Kuban and Cherek-Bezengi rivers, capturing the territory of the Central Caucasian high-
mountain natural plague focus. The study of genetic diversity, carried out according to the results of the study
of 64 samples, made it possible to identify 14 haplotypes, grouped into two haplogroups. Analysis of the con-
trol region of mitochondrial DNA made it possible to establish genetic differentiation between its various set-
tlements, dividing them into “high-mountainous” and “mountain-steppe” ones. The presence of significant
genetic diversity is probably associated with the long interepizootic period observed in the outbreak.

Keywords: mountain ground squirrel, mtDNA, C-region, genetic polymorphism of populations, natural foci
of plague.
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