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Представлены данные о генетическом разнообразии и дифференциации попу-

ляций красной полевки Clethrionomys rutilus в двух частях ареала: в Западной 

Сибири (Куноватский заказник, памятник природы «Ангальский мыс», заповед-

ник «Малая Сосьва», Надымские сопки, пойма р. Таз) и на п-ове Камчатка (Коряк-

ский и Кроноцкий государственные заповедники). С применением четырех ди-

нуклеотидных микросателлитных праймеров выявлено 69 межмикросателлитных 

последовательностей (ISSR-маркеров). Среднее значение доли полиморфных 

локусов (Р) у С. rutilus составило 62 %, генетическое разнообразие (h) – 0,23. 

Показатели полиморфизма варьировали в пределах: P = 33–80 %, h = 0,10–0,32 

в популяциях Камчатки и P = 28–94 %, h = 0,10–0,36 – в Сибири. Средние показа-

тели генетического полиморфизма не различались у полевок Западной Сибири 

и Камчатки. Уровень полиморфизма также не различался у полевок северных и 

южных районов Сибири, несмотря на значительную протяженность в широтном 

направлении и принадлежность исследованных районов к разным природно-кли-

матическим подзонам, от тундры до северной лесостепи. Не выявлено различий 

генетического разнообразия полевок, обитающих на антропогенно трансформи-

рованных и особо охраняемых природных территориях. Несмотря на отсутствие 

различий в показателях полиморфизма, между популяциями красной полевки 

Западной Сибири и Камчатки наблюдались различия по показателям генетиче-

ской дифференциации. Генетическая дифференциация популяций полевок Кам-

чатки была в два раза больше, поток генов – в три раза меньше, чем в Сибири. 

Данные о генетическом разнообразии красной полевки могут быть использова-

ны для мониторинга биоразнообразия особо охраняемых природных территорий 

северных регионов.
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The article presents data on the genetic diversity and differentiation of populations of 

the Northern red-backed vole Clethrionomys rutilus in two parts of its range: in Western 

Siberia (Kunovatsky Sanctuary, Angalsky Mys Nature Monument, Malaya Sos’va State 

Nature Reserve, Nadym Hills, Taz River floodplain) and the Kamchatka Peninsula (Ko-

ryaksky and Kronotsky State Nature Reserves). Using four dinucleotide microsatellite 

primers, 69 inter-simple sequence repeat (ISSR) markers were identified. The average 

percentage of polymorphic loci for 15 populations of C. rutilus was 62 % and the genetic 

diversity was 0.23. These indices varied widely: P = 33–80 %, h = 0.10–0.32 in C. rutilus 

from the Kamchatka Peninsula and P = 28–94 %, h = 0.10–0.36 in Western Siberia. The 

average levels of genetic polymorphism did not differ between West Siberian and Kam-

chatka voles. Northern and southern regions of Siberia did not differ in polymorphism 

levels either, despite the significant latitudinal span and fact that the surveyed areas be-

longed to different environmental and climatic subzones, from tundra to northern forest-

steppe. We found no differences in the levels of genetic diversity of vole populations 

living in protected areas versus man-modified ones. Notwithstanding the absence of dif-

ferences in polymorphism rates, the genetic differentiation in red-backed vole popula-

tions differed between West Siberia and Kamchatka. The genetic differentiation between 

C. rutilus populations in Kamchatka was twice- and the gene flow thrice that of Siberian 

populations. Data on the genetic diversity of the red-backed vole can be used for moni-

toring of protected areas in northern regions.

K e y w o rd s: Northern red-backed vole; genetic polymorphism; DNA markers; population 

differentiation; Western Siberia; Kamchatka
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Введение

Красная полевка Clethrionomys rutilus (Pallas, 

1779) – обычный представитель голарктиче-

ской фауны, широко распространенный в Се-

веро-Восточной Евразии вид, достигающий 

высокой численности и зачастую доминиру-

ющий в сообществах мелких млекопитающих 

лесной зоны. Благодаря обилию и повсемест-

ному распространению лесные полевки игра-

ют значимую роль в северных экосистемах, а 

также служат хорошими модельными объекта-

ми как для проверки биогеографических гипо-

тез [Cook et al., 2004; Deffontaine et al., 2009; 

Filipi et al., 2015; Kohli et al., 2015], так и для 

экологического мониторинга, в том числе на 

территориях со значительной антропогенной 

нагрузкой [Wickliffe et al., 2006; Модоров, 2014; 

Ракитин и др., 2016; Orekhova et al., 2023; Гри-

горкина и др., 2024]. При изучении биоразно-

образия на ООПТ особенно важны разработка 

и применение эффективных и неинвазивных 

методов, основанных на генетических техно-

логиях [Tuomi et al., 2023].

Мониторинг генетического разнообразия 

популяций животных северных экосистем при-

обретает особую актуальность на фоне проис-

ходящих в Арктике климатических изменений. 

Лесные полевки представляют собой идеаль-

ную модель для этой цели, поскольку в ряде ис-

следований показана адаптивная перестройка 

генетической структуры их популяций в гради-

енте климатических условий [Boratyński et al., 

2011, 2014; Honda et al., 2019; Folkertsma et al., 

2024]. При этом популяционно-генетические 

параметры полевок особо охраняемых природ-

ных территорий (ООПТ) могут использоваться в 

качестве контроля при принятии научно обос-

нованных решений в целях охраны природы, 

лесного и сельского хозяйства. 

Генетический полиморфизм красной полев-

ки изучали главным образом с использованием 

маркеров мтДНК [Iwasa et al., 2002; Перевер-

зева и др., 2011, 2013а, б; Kawai et al., 2013]. 
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По результатам секвенирования участка гена 

цитохрома b (Cytb) у красной полевки Северо-

Восточной Азии установлено высокое генети-

ческое разнообразие [Переверзева, Примак, 

2016], а также выявлены четыре филетические 

линии – берингийская, восточно-сибирская, 

центрально-сибирская и o. Хоккайдо [Iwasa 

et al., 2002; Abramson, Bodrov, 2008]. Красная 

полевка берингийской линии распространена 

на Аляске, о. Сахалин, п-ове Камчатка и Коряк-

ском нагорье [Abramson, Bodrov, 2008; Дубинин, 

2018]. На юге Западной Сибири (Новосибирск) 

и далее на запад вплоть до Финляндии встреча-

ются полевки центрально-сибирской (западной) 

линии [Iwasa et al., 2002]. Хотя в более поздних 

исследованиях выдвинуто предположение о на-

личии более сложной внутривидовой структуры 

C. rutilus на Урале [Ракитин и др., 2015].

Несмотря на хорошую изученность, маркеры 

мтДНК имеют ряд ограничений. В частности, 

митохондриальные гены, такие как цитохром b, 

часто неэффективны для разрешения филоге-

нетических связей в случае быстрой и недав-

ней эволюционной радиации, что характерно 

для Arvicolinae [Galewski et al., 2006]. Например, 

высоковариабельный митохондриальный локус 

давал худшие показатели для различения че-

тырех криптических видов р. Microtus (Schrank, 

1798) по сравнению с консервативным ядер-

ным локусом [Belfiore et al., 2003]. В другом 

исследовании ядерные (микросателлитные) 

маркеры дали более адекватные оценки ге-

нетического разнообразия и популяционной 

структуры, в отличие от мтДНК [Tallmon et al., 

2002]. У красной полевки Среднего, Полярного 

Урала и Южного Ямала не было выявлено выра-

женной генетической дифференциации или на-

личия какого-либо (географического, средово-

го) тренда в распределении гаплотипов мтДНК 

[Ракитин и др., 2015]. Кроме того, в исследова-

нии, проведенном на нескольких видах млеко-

питающих, показано, что дивергенция цитохро-

ма b, по-видимому, не играет роли в адаптации 

к холоду [Малярчук, 2011].

Применение маркеров мтДНК у полевок 

р. Clethrionomys также осложняется распро-

странением у них явления переноса митохонд-

риального генома между родственными вида-

ми в зонах симпатрии. Так, на западной грани-

це ареала красная полевка обитает совместно 

с близкородственным видом – европейской 

рыжей полевкой Clethrionomys glareolus (Schre-

ber, 1780). Между этими видами выявлена 

древняя интрогрессивная гибридизация, за-

ключающаяся в переносе митохондриального 

генома красной полевки к рыжей [Tegelström, 

1987; Потапов и др., 2007]. Генетическая линия 

рыжей полевки с мтДНК красной в настоящее 

время широко распространена на севере Евро-

пы, Южном Урале и в Западной Сибири [Абрам-

сон и др., 2009; Мельникова, 2014; Жигилева, 

Горбачева, 2017]. Аналогичная картина выявле-

на на восточной границе ареала красной полев-

ки – в Северной Америке, где установлена зона 

интрогрессии мтДНК этого вида в генофонд 

другого более южного представителя лесных 

полевок – Clethrionomys gapperi (Vigors, 1930) 

[Runck et al., 2009].

В отличие от митохондриальных, мультило-

кусные маркеры ядерной ДНК позволяют полу-

чить оценку полиморфизма не отдельного гена, 

а множества участков генома, доступны для 

изучения у разных видов животных вне зависи-

мости от степени изученности их частной гене-

тики, высокополиморфны и чувствительны для 

межпопуляционных сравнений. Они могут стать 

хорошим дополнением к стандартным учетам 

численности и оценке состояния популяций 

мелких млекопитающих на ООПТ в целях мо-

ниторинга. Для этого необходимо выявление 

референсных значений популяционно-генети-

ческих параметров видов-мониторов.

Цель данной работы – сравнительная оценка 

показателей полиморфизма, генетического раз-

нообразия и дифференциации популяций крас-

ной полевки в разных частях видового ареала на 

основе мультилокусных маркеров ядерной ДНК.

Материалы и методы

Материал собирали в ходе неизбирательных 

отловов мелких млекопитающих методами ка-

навок и ловушко-линий в 2017–2021 гг. в вось-

ми районах. В Западной Сибири отлов полевок 

проводили на территориях Ямало-Ненецкого 

автономного округа (ЯНАО): стационаре «Стерх» 

(Куноватский заказник); окрестностях г. Салехар-

да (памятник природы «Ангальский мыс»); г. На-

дыме (надымские сопки); в пойме р. Таз в 50 км 

к юго-юго-востоку от пос. Тазовский; Ханты-

Мансийского автономного округа ХМАО – Югра 

в заповеднике «Малая Сосьва» имени В. В. Раев-

ского (поселок Шухтунгорт, Березовский район). 

Также полевки были отловлены в Корякском ав-

тономном округе Камчатского края на террито-

рии Корякского государственного заповедни-

ка в трех районах: на побережье оз. Таловское; 

в пойме р. Тылакрылваям и пойме р. Ичигинны-

ваям. Для сравнения использовали данные по 

полиморфизму красной полевки из Кроноцко-

го государственного заповедника (Камчатка) 

[Zhigileva et al., 2020] и юга Западной Сибири 

[Жигилева, Горбачева, 2017], исследованные по 

сопоставимому набору генетических маркеров. 
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Всего, с учетом этих данных, было изучено 

346 особей, в том числе 185 – в Сибири и 161 – 

на Камчатке (табл. 1, рис. 1).

Для генетических исследований брали 

образцы мышечной ткани полевок, которые 

фиксировали в 96%-м этаноле и хранили при 

–20 °С. ДНК экстрагировали методом щелоч-

ного лизиса [Bender et al., 1983]. Генотипирова-

ние полевок проводили методом полимеразной 

цепной реакции последовательностей, ограни-

ченных простыми повторами (англ. Inter simple 

sequence repeat polymerase chain reaction – 

ISSR-PCR) [Zietjiewicz et al., 1994]. Для ISSR-

PCR использовали праймеры с динуклеотидны-

ми повторами (AG)
8
C (UBC-808), (AG)

8
G (UBC-

809), (AG)
8
T (UBC-807), (CA)

8
G (UBC-818). Ам-

плификацию проводили в 25 мкл реакционной 

смеси, содержащей стандартный ПЦР-буфер, 

4 мМ MgCl
2
, 0,2 мМ каждого из dNTPs, 1 мкл 

раствора тотальной ДНК, 2,5 мМ праймера и 

0,2 ед/мкл Taq-полимеразы («Биолабмикс», Рос-

сия) в следующем режиме: 94 °С – 7 мин, затем 

Таблица 1. Места отлова и количество исследованных особей красной полевки 

Table 1. Collection locations and number of studied individuals of northern red-backed vole

№

No.

Локалитет

Locality

Координаты

Coordinates

Год

Year

Число особей

Number 

of individuals

Ямало-Ненецкий автономный округ, Западная Сибирь

Yamalo-Nenets Autonomous Okrug, Western Siberia

1
Куноватский заказник

Kunovatsky Nature Reserve
N65.183°, E66.587° 2021 39

2
Памятник природы «Ангальский мыс»

Natural monument «Angalsky Mys»
N66.622°, E66.556° 2021 4

3
Окрестности г. Надым

Vicinity of Nadym
N65.515°, E72.512° 2021 45

4
Пойма р. Таз

Floodplain of the Taz River
N67.018°, E79.237° 2021 15

Ханты-Мансийский автономный округ ХМАО – Югра, Западная Сибирь

Khanty-Mansiysk Autonomous Okrug KhMAO – Yugra, Western Siberia

5
Заповедник «Малая Сосьва»

Nature Reserve «Malaya Sosva»
N62.376°, E64.097° 2019 22

12
Приобский полигон хранения отходов*

Priobsky waste disposal site*
 N56.256°, E68.908° 2009 13

Юг Западной Сибири

South of Western Siberia

13
Уватский район*

Uvatsky District*
N59.274°, E69.490° 2015 6

14
Биостанция «Оз. Кучак»*

Biological station «Lake Kuchak»*
N57.349°, E66.056° 2007 16

15
Ишимский район*

Ishim District*
N56.256°, E68.908° 2015 25

Корякский государственный заповедник, Камчатский край

Koryak State Nature Reserve, Kamchatka Krai

6
Побережье оз. Таловское 

Coast of Lake Talovskoye
N61.340, E164.678° 2017 31

7
Пойма р. Тылакрылваям

Floodplain of the Tylakrylvayam River
N61.399, E164.530° 2017 4

8
Пойма р. Ичигиннываям

Floodplain of the Ichiginnyvayam River
N61.293°, E164.957° 2017 39

Кроноцкий государственный заповедник, Камчатский край

Kronotsky State Nature Reserve, Kamchatka Krai

9
Долина Гейзеров**

Valley of Geysers**
N54.436°, E160.136° 2015 65

10
Долина Смерти**

Death Valley**
N54.468°, E160.189° 2015 4

11
 Побережье оз. Курильское**

Coast of Lake Kurilskoye**
N51.485°, E157.041° 2016 18

Примечание. * По: Жигилева, Горбачева, 2017; ** по: Zhigileva et al., 2020.

Note. * According to: Zhigileva, Gorbacheva, 2017; ** according to: Zhigileva et al., 2020.
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94 °С – 30 с, 52 °С – 45 с, 72 °С – 2 мин (40 цик-

лов); 72 °С – 7 мин. Продукты ПЦР разделяли 

методом электрофореза в 6%-м полиакрила-

мидном геле в 1×Трис-ЭДТА-боратном буфере.

Долю полиморфных локусов (Р), генети-

ческое разнообразие (h), наблюдаемое (n
a
) 

и эффективное (n
e
) число аллелей, генетиче-

ские дистанции Нея (D), общее (H
T
) и внутри-

популяционное генетическое разнообразие 

(H
S
), показатель генетической дифферен-

циации (G
ST

), поток генов (Nm) рассчитывали 

с использованием программы POPGEN [Yeh 

et al., 1999]. Дендрограммы строили на осно-

вании генетических дистанций Нея методом 

UPGMA с использованием этой же программы. 

Результаты и обсуждение

Всего с использованием пяти динуклеотид-

ных праймеров у полевок было получено 69 ам-

пликонов, их число варьировало от 9 до 16 в 

зависимости от района исследования (табл. 2). 

Рис. 1. Расположение мест отлова полевок. 

А. Западная Сибирь: 1 – Куноватский заказник, 2 – памятник природы «Ангальский мыс», 3 – Надым, 4 – пойма р. Таз, 

5 – заповедник «Малая Сосьва»; 12 – Приобский полигон, 13 – Уватский район, 14 – биостанция «Оз. Кучак», 15 – Ишим-

ский район. 

Б. Камчатка: Корякский государственный заповедник: 6 – побережье оз. Таловское; 7 – пойма р. Тылакрылваям; 8 – пойма 

р. Ичигиннываям (наши данные); Кроноцкий государственный заповедник: 9 – Долина Гейзеров, 10 – Долина Смерти, 

11 – побережье оз. Курильское. 

Обозначения: ● – наши данные; ■ – по: Жигилева, Горбачева, 2017; ▲ – по: Zhigileva et al., 2020

Fig. 1. Location of vole сollection sites. 

А. Western Siberia: 1 – Kunovatsky Nature Reserve, 2 – Natural monument “Angalsky Mys”, 3 – Nadym, 4 – Floodplain of the 

Taz River, 5 – Nature Reserve “Malaya Sosva”; 12 – Priobsky waste disposal site, 13 – Uvatsky District, 14 – Biological station 

“Lake Kuchak”, 15 – Ishim District. 

Б. Kamchatka: Koryak State Nature Reserve: 6 – coast of Lake Talovskoye; 7 – floodplain of the Tylakrylvayam River; 8 – floodplain 

of the Ichiginnyvayam River; Kronotsky State Nature Reserve: 9 – Valley of Geysers, 10 – Death Valley, 11 – coast of Lake Kurilskoye. 

Note: ● – our data; ■ – according to: Zhigileva, Gorbacheva, 2017; ▲ – according to: Zhigileva et al., 2020

Таблица 2. Количество ампликонов в ISSR-паттернах красной полевки из разных регионов

Table 2. Number of amplicons in ISSR patterns of northern red-backed vole from different regions

Регион 

Region

Праймеры 

Primers

UBC-808 UBC-820 UBC-825 UBC-823 UBC-828

ЯНАО

Yamalo-Nenets Autonomous Okrug
14 8 10 13 10

ХМАО

Khanty-Mansiysk Autonomous Okrug 
16 8 10 11 12

Юг Западной Сибири

South of Western Siberia
16 8 10 11 12

Корякский заповедник

Koryak Nature Reserve
14 8 10 13 10

Кроноцкий заповедник

Kronotsky Nature Reserve
9 10 7 12 9
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Показатели ISSR-полиморфизма красной по-

левки из двух сравниваемых регионов практи-

чески не различались и составили в среднем: 

Р = 62,8 %, h = 0,234, n
a
 = 1,63, n

e
 = 1,4. Посколь-

ку эти оценки получены с привлечением боль-

шого числа локусов (69) для большого числа 

популяций (15) с обширной географией выбо-

рок как в широтном, так и в долготном направ-

лении, можно считать эти показатели средним 

уровнем ISSR-полиморфизма, типичным для 

красной полевки, и использовать их в качестве 

референсных значений для этого вида при про-

ведении мониторинга.

В пределах каждого региона наблюдался 

значительный разброс показателей в зависи-

мости от места отлова (табл. 3). Генетическое 

разнообразие в популяциях полевки п-ова Кам-

чатка варьировало от 0,10 до 0,32, процент 

полиморфных локусов – в пределах 33–80 %, 

наблюдаемое и эффективное число аллелей – 

в пределах 1,26–1,8 и 1,16–1,57 соответственно. 

Наибольший уровень полиморфизма наблю-

дался у красной полевки, отловленной в пойме 

р. Ичигиннываям на территории Корякского го-

сударственного заповедника (P = 80 %, h = 0,32, 

n
a
 = 1,80, n

e
 = 1,57), а наименьший (P = 26,3 %, 

h = 0,10, n
a
 = 1,26, n

e
 = 1,19) – в Долине Смерти 

на территории Кроноцкого заповедника. 

Средние показатели для шести выборок 

п-ова Камчатка составили: Р = 56,11 %, h = 0,216, 

n
a
 = 1,56, n

e
 = 1,35. Для девяти выборок красной 

полевки Западной Сибири средние показате-

ли полиморфизма были приблизительно на 

10 % выше: Р = 67,29 %, h = 0,247, n
a
 = 1,67, 

n
e
 = 1,43, но эти различия не являлись статисти-

чески значимыми. Разброс значений в популяци-

ях полевок Западной Сибири также был боль-

ше (Р = 28–94 %, h = 0,10–0,36, n
a
 = 1,28–1,94, 

Таблица 3. Показатели ISSR-полиморфизма в популяциях красной полевки

Table 3. ISSR polymorphism indices of northern red-backed vole populations

Регион

Region

№

No.

Локалитет

Locality
n Р, % n

a
n

e
h

Западная Сибирь

Western Siberia

Ямало-Ненецкий 

автономный округ

Yamalo-Nenets 

Autonomous Okrug

1
Куноватский заказник 

Kunovatsky Nature Reserve
39 76,81 1,77 1,44 0,257

2
Памятник природы «Ангальский мыс»

Natural monument «Angalsky Mys»
4 55,07 1,55 1,39 0,217

3
Окрестности г. Надым

Vicinity of Nadym
45 72,46 1,72 1,46 0,262

4
Пойма р. Таз

Floodplain of the Taz River
15 62,32 1,62 1,43 0,244

Ханты-Мансийский 

автономный округ

Khanty-Mansiysk 

Autonomous Okrug

5
Заповедник «Малая Сосьва»

Nature Reserve «Malaya Sosva»
22 69,57 1,70 1,34 0,212

12
Приобский полигон хранения отходов*

Priobsky waste disposal site*
13 69,40 1,69 1,42 0,240

Юг Западной Сибири

South of Western Siberia

13
Уватский район*

Uvatsky District*
6 77,80 1,78 1,61 0,330

14
Биостанция «Оз. Кучак»*

Biological station «Lake Kuchak»*
16 27,80 1,28 1,17 0,100

15
Ишимский район*

Ishim District*
25 94,40 1,94 1,64 0,360

П-ов Камчатка

Kamchatka Peninsula

Корякский заповедник

Koryak State 

Nature Reserve

6
Побережье оз. Таловское

Coast of Lake Talovskoye
31 71,01 1,71 1,16 0,239

7
Пойма р. Тылакрылваям

Floodplain of the Tylakrylvayam River
4 33,33 1,33 1,27 0,146

8
Пойма р. Ичигиннываям

Floodplain of the Ichiginnyvayam River
39 79,71 1,80 1,57 0,317

П-ов Камчатка

Kamchatka Peninsula

Кроноцкий заповедник

Kronotsky State 

Nature Reserve

9
Долина Гейзеров**

Valley of Geysers**
65 71,05 1,71 1,47 0,263

10
Долина Смерти**

Death Valley**
4 26,32 1,26 1,19 0,103

11
Побережье оз. Курильское**

Coast of Lake Kurilskoye**
18 55,26 1,55 1,41 0,230

Примечание. n – число исследованных особей, Р – процент полиморфных локусов, n
a
 – наблюдаемое число аллелей, 

n
e
 – эффективное число аллелей, h – генетическое разнообразие, * по: Жигилева, Горбачева, 2017; ** по: Zhigileva et al., 2020.

Note. n – number of individuals studied, P – percentage of polymorphic loci, n
a
 – observed number of alleles, n

e
 – effective number 

of alleles, h – genetic diversity, *according to: Zhigileva, Gorbacheva, 2017; ** according to: Zhigileva et al., 2020.
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n
e
 = 1,17–1,64), чем на Камчатке. Несколько бо-

лее высокий уровень полиморфизма и разброс 

показателей в Сибири, вероятно, связан с бо-

лее обширной географией районов проведе-

ния исследования (рис. 1). 

Более высокие показатели полиморфиз-

ма могут быть обусловлены благоприятными 

условиями обитания, высокой эффективной 

численностью популяции, значительной вели-

чиной потока генов, а более низкие – ограни-

чением миграции, изоляцией в связи с фраг-

ментацией ареала, снижением популяционной 

численности и связанными с ним эффектами 

дрейфа генов. Эти изменения могут быть опо-

средованы популяционной динамикой, посколь-

ку красная полевка – вид с выраженной циклич-

ностью численности [Boonstra, Krebs, 2012].

При этом в Сибири не наблюдалось разли-

чий между уровнем генетического разнообра-

зия популяций красной полевки, обитающих на 

особо охраняемых и антропогенно трансфор-

мированных территориях. Так, выявлены прак-

тически идентичные показатели полиморфиз-

ма полевок в заповеднике «Малая Сосьва» и 

Приобском полигоне хранения отходов (ХМАО) 

(табл. 3). Также уровень полиморфизма не раз-

личался у полевок северных и южных районов 

Сибири, несмотря на значительную протяжен-

ность в широтном направлении и принадлеж-

ность исследованных районов к разным при-

родно-климатическим подзонам, от лесотунд-

ры до северной лесостепи. 

Полученные нами данные по ISSR-полимор-

физму полевок подтверждают результаты, по-

лученные ранее другими авторами [Ракитин и 

др., 2015], изучавшими полиморфизм мтДНК 

красной полевки Среднего, Полярного Урала 

и Южного Ямала. Ими также не выявлено вы-

раженной генетической дифференциации или 

наличия какого-либо (географического, сре-

дового) тренда в распределении гаплотипов. 

Не обнаружено различий по набору и частоте 

аллелей восьми аллозимных локусов в популя-

циях красных полевок из зоны Восточно-Ураль-

ского радиоактивного следа (ВУРСа), сопре-

дельных с ним участков, а также территорий 

Урала и Зауралья с фоновым уровнем радио-

активного загрязнения [Модоров, 2014]. Хотя 

в других исследованиях выявлен повышенный 

уровень изменчивости микросателлитных ло-

кусов и мтДНК в популяциях полевок сопре-

дельных с ВУРС территорий [Ракитин и др., 

2016; Григоркина и др., 2024].

Общее (H
T
) и внутрипопуляционное (H

S
) 

генетическое разнообразие составило соот-

ветственно 0,30 и 0,24 у полевок Западной 

Сибири, практически не отличаясь от этих 

показателей полевок Камчатки (0,35 и 0,21). 

Несмотря на отсутствие различий в показа-

телях полиморфизма, между популяциями 

красной полевки Западной Сибири и Камчатки 

выявлены различия по уровням генетической 

дифференциации. При сопоставимых рассто-

яниях, около 900 км между крайними иссле-

дованными точками, показатель генетической 

дифференциации (GST) популяций полевок на 

севере Западной Сибири был в 2 раза меньше, 

а поток генов (Nm) – в 3 раза выше по сравне-

нию с популяциями полевок Камчатки (табл. 4).

Генетические дистанции между популяци-

ями полевок Западной Сибири варьировали в 

пределах от 0,033 до 0,162. На дендрограмме 

популяции полевок распадаются на два кла-

стера, в первый вошли полевки Куноватского 

заказника (1), Надымского (3) и Тазовского 

районов (4), во второй – Салехарда (2) и бас-

сейна р. Сосьвы (5) (рис. 2, А). Между иссле-

дованными популяциями полевок севера За-

падной Сибири (ЯНАО) наблюдается выра-

женный поток генов (Nm = 2,13), в отличие от 

Камчатского региона, где популяции полевок 

из разных заповедников изолированы.

На дендрограмме популяции полевок Коряк-

ского (6–8) и Кроноцкого (9–11) заповедников 

образуют отдельные хорошо выраженные кла-

стеры (рис. 2, Б). Между полевками Корякского 

Таблица 4. Показатели генетической дифференциации популяций красной полевки

Table 4. Indicators of genetic differentiation of northern red-backed vole populations

Регион

Region
D H

T
H

S
G

ST
N

m

Западная Сибирь

Western Siberia
0,0326 – 0,1619 0,3018 0,2445 0,1899 2,1325

П-ов Камчатка

Kamchatka Peninsula
0,0757 – 0,4599 0,3453 0,2050 0,4061 0,7311

Примечание. D – генетическая дистанция Нея, H
T 

– общее генетическое разнообразие, H
S
 – внутрипопуляционное генети-

ческое разнообразие, G
ST 

– показатель генетической дифференциации, N
m

 – поток генов.

Note. D – Nei’s genetic distance, H
T
 – total genetic diversity, H

S
 – intrapopulation genetic diversity, G

ST
 – genetic differentiation index, 

N
m

 – gene flow.
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и Кроноцкого заповедников наблюдаются вы-

сокие значения генетической дифференциации 

(G
ST

 = 0,4061), поток генов (Nm = 0,731) прак-

тически отсутствует. 

У полевок из поймы р. Тылакрылваям, по-

бережья оз. Таловского и р. Ичигиннываям на-

блюдаются двукратные различия генетического 

разнообразия (табл. 3), высокое значение гене-

тической дифференциации (G
ST

 = 0,1879) и низ-

кое – потока генов (Nm = 2,161), которые  свиде-

тельствуют об отсутствии панмиксии, хотя рас-

стояние между местами отлова около 10 км. 

Похожая ситуация выявлена также при изу-

чении популяций полевок с территории Кро-

ноцкого государственного заповедника [Zhigi-

leva et al., 2020]. Это может быть связано с 

ландшафтно-географическими особенностями 

Камчатки. При изучении популяций близкород-

ственного вида – рыжей полевки – с исполь-

зованием маркеров мтДНК показано, что при 

наличии географических препятствий кратко-

срочный поток генов может быть резко ограни-

чен из-за территориального поведения живот-

ных [Aars et al., 1998].

Данные о высокой генетической диффе-

ренциации полевок Камчатского региона по 

генетическим маркерам согласуются с ре-

зультатами исследования тех же популяций по 

фенетическим признакам. Так, фенетические 

дистанции между выборками красной полевки 

с разных ООПТ, рассчитанные по 37 фенам не-

метрических признаков черепа, были статисти-

чески значимы [Левых, 2017].

Заключение

Средние показатели ISSR-полиморфизма 

красной полевки, выявляемого с применени-

ем динуклеотидных праймеров, составляют: 

P – 62 %, h – 0,23, n
a
 = 1,63, n

e
 = 1,4. Эти зна-

чения можно считать типичными для красной 

полевки и использовать их в качестве рефе-

ренсных при проведении мониторинга. Не 

выявлено закономерных различий по уровню 

генетического разнообразия между популяци-

ями красной полевки в двух частях ареала – в 

Западной Сибири и на Камчатке, а также се-

верных и южных районах в пределах каждого 

региона. Значительный уровень генетического 

разнообразия могут иметь популяции красной 

полевки как на антропогенно трансформиро-

ванных, так и на особо охраняемых природных 

территориях.
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