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Введение

Полевая мышь Apodemus agrarius Pallas,
1771 – грызун-агрофил, относящийся в неко-
торых регионах России к числу чужеродных
инвазийных видов [Тупикова и др., 2000; Боб-
ров и др., 2008; Хляп, Варшавский, 2010; Хляп
и др., 2011]. Являясь важным звеном экосис-
темы, служит кормовой базой для хищников,
участвует в почвообразовании, наносит опре-

делённый ущерб сельскому хозяйству и спо-
собствует поддержанию различных природно-
очаговых инфекций [Карасёва, 1979]. В даль-
невосточном регионе полевая мышь – источ-
ник заражения людей геморрагической лихо-
радкой с почечным синдромом [Lee, 2003].
Ареал полевой мыши подразделяется на два
изолированных массива – Европейско-Сибир-
ско-Казахстанский и Дальневосточно-Китай-
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Полевая мышь Apodemus agrarius – новый для Магаданской области вид-вселенец, успешно адап-
тировавшийся к условиям Северного Приохотья. У полевых мышей из 4 локальных поселений реги-
она (Снежная Долина, Снежный, Солнечный, Талон) определена полная нуклеотидная последова-
тельность гена цитохром b (cytb) мтДНК и выявлено 5 cytb-гаплотипов. Филогенетический анализ
показал сходство строения нуклеотидных последовательностей cytb полевых мышей из Северного
Приохотья и cytb-гаплотипов особей этого вида из дальневосточно-китайского участка ареала. Наи-
более вероятно, что инвазия A. agrarius в пос. Талон произошла из Приморского края; в пос. Снеж-
ная Долина – из Приморского края и Китая; в пос. Снежный и м/р-н Солнечный – только из Китая.
Полевые мыши, населяющие пос. Снежный и м/р-на Солнечный, имеют единое монофилетическое
происхождение. Мыши, обитающие в пос. Снежная Долина, по-видимому, имеют полифилетичес-
кое происхождение. Полевые мыши из пос. Талон имеют отличное от 3 остальных поселений севе-
ро-приохотского анклава монофилетическое происхождение. По данным о состоянии 16 аллозим-
ных локусов, выборки полевой мыши из пос. Снежный, м/р-на Солнечный и пос. Талон высоко дос-
товерно различаются между собой. У полевой мыши Северного Приохотья параметры изменчивости
по взятому в анализ набору биохимических маркеров генов имеют тенденцию к снижению. Генети-
ческий анализ показал, что исследованные локальные поселения A. agrarius Магаданской области на
настоящий момент представляют собой небольшие изолированные популяции.
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ский. Ареал расширяется и формируется в
основном под влиянием хозяйственной дея-
тельности человека [Волков и др., 1979; Кара-
сёва и др., 1992; Тихонова и др., 1992; Костен-
ко, 2000; Тупикова и др., 2000; Неронов и др.,
2001; Бобров и др., 2008; Bazhenov et al., 2015].
До середины 1990-х гг. вид в Магаданской обл.
отсутствовал [Юдин и др., 1976; Чернявский,
1984; Позвоночные…, 1996]. Впервые поле-
вая мышь здесь была отмечена в 1995 г., когда
несколько её особей были отловлены в посёл-
ках Талон и Снежная Долина [Докучаев и др.,
2001; Андреев и др., 2006]. В последующие
годы её регулярно ловили в ряде пунктов Ма-
гаданской обл. (окрестностях г. Магадан, в
посёлках Снежная Долина и Талон). Местами
численность полевой мыши достигала высо-
ких значений. Так, в пос. Талон в начале ок-
тября 2003 г. по периферии убранного карто-
фельного поля площадью примерно 1600 м2

Н.Е. Докучаев за неполные сутки отловил 63
экземпляра. Плотность грызунов, таким обра-
зом, составила почти 400 экз. на 1 га [Примак
и др., 2004]. В условиях Магаданской обл. по-
левая мышь в основном заселяет территории,
освоенные под сельскохозяйственные культу-
ры (поля, огороды, приусадебные и дачные
участки). Часть из них заброшена и заросла
бурьяном, равно как и межи между огорода-
ми. Отдельные особи вида были отловлены и
в естественных биотопах (лиственничниках с
кедровым стлаником, ерником, кустарниковы-
ми ивами и злаково-разнотравной раститель-
ностью в пойме р. Дукча), на удалении в сот-
ни метров от ближайших огородов. Наблюде-
ние магаданских поселений полевой мыши в
течение   20-летнего периода свидетельствует
об успешной адаптации вида к местным усло-
виям: резко укороченному вегетационному
периоду, длительному присутствию снежного
покрова, майским (а то и июньским) замороз-
кам и снегопадам. Перезимовавшие самки за
тёплый период здесь дают три выводка, и
один-два помёта приносят молодые самки.
Средняя плодовитость, оценённая по числу
эмбрионов и плацентарных пятен у 23 поло-
возрелых самок, составила 7.1±0.29 молодых
в выводке [данные Н.Е. Докучаева]. Это даже

выше, чем в южных регионах Дальнего Вос-
тока, где у самок в среднем фиксировалось 6
эмбрионов [Костенко, 2000].
Несомненно, полевая мышь попала в Мага-

данскую обл., удалённую более чем на 1300
км от нативного ареала вида, с завозимыми по
морю кормами для животных или иной сельс-
кохозяйственной продукцией. Железнодорож-
ное сообщение с Магаданской обл. отсутству-
ет. Основная часть грузооборота области при-
ходится на перевозки морским транспортом
[Правительство Магаданской области…,
2016]. Регулярные морские перевозки устано-
вились с начала 1930-х гг. Главным корреспон-
дирующим направлением Магаданского мор-
ского торгового порта являются порты юга
Дальнего Востока России – Владивосток, Во-
сточный (Находка), Ванино. В этих портах для
магаданских торговых и сельскохозяйствен-
ных предприятий формируются контейнеры с
грузами, поступающими из Приморского и
Хабаровского краёв, Сибири, Китая, Казахста-
на и Кореи. В южных районах Приморского
края, на Ханкайской равнине, где полевая
мышь многочисленна [Костенко, 2000], дол-
гие годы существовали сельхозпредприятия
(совхозы), находившиеся в административно-
хозяйственном подчинении Магадана и снаб-
жавшие северную область овощами, картофе-
лем, сеном, причём регулярные поставки сель-
хозпродукции в Магаданскую обл. осуществ-
лялись до конца 1990-х гг. [История и совре-
менное состояние…, 2007; Приозёрное (При-
морский край)…, 2016]. Завоз этого грызуна в
Магаданскую обл. автомобильным транспор-
том нами исключается, равно как и авиацией.
Федеральная автомобильная дорога Р504 «Ко-
лыма» связывает Магадан c Якутском, и про-
ходит по территории, где этот грызун не оби-
тает. Авиацией завозятся лишь небольшие
партии овощей и фруктов.
В настоящее время полевая мышь в Мага-

данской обл. живёт в нескольких изолирован-
ных друг от друга локальных поселениях, рас-
положенных на разном удалении друг от дру-
га (от 5 до 130 км) и приуроченных к населён-
ным пунктам и их окрестностям (рис. 1). Она
проявляет себя здесь как грызун-агрофил со
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склонностью к синантропии, что известно и
для других регионов России [Кучерук, Кара-
сёва, 1992; Хляп, Варшавский, 2010; Тихоно-
ва и др., 2012]. Наиболее изолированы поле-
вые мыши в пос. Талон, тогда как три локаль-
ных поселения в окрестностях г. Магадан мож-
но таковыми назвать лишь условно. Все они
находятся в речных поймах и соединены ав-
томобильными трассами, вдоль которых рас-
положены огороды. Какие-либо препятствия
для расселения полевой мыши отсутствуют,
тем не менее, она не имеет здесь сплошного
распространения, ловилась только в перечис-
ленных выше населённых пунктах и не была
поймана между ними.
В пос. Талон до середины 1990-х гг. был

совхоз «Тауйский», существовало животно-
водческое хозяйство, на полях выращивали

Рис. 1. Район вселения полевой мыши в Северное Приохотье. Места обнаружения полевой мыши и сбора проб
показаны точками.

картофель. В пос. Снежный (в 1968–1997 гг.
совхоз «Снежный») были коровники и разви-
валось свиноводческое производство. В м/р-
не Солнечный в период с начала 1980-х до се-
редины 1990-х гг. действовала птицефабрика
«Северная». В пос. Снежная Долина располо-
жены базы отдыха. В настоящее время в этих
посёлках имеются личные подсобные и фер-
мерские хозяйства, дачи и огороды. Во все
перечисленные места через Магаданский мор-
ской торговый порт завозили сельскохозяй-
ственную продукцию и корма для скота (в том
числе брикетированное сено и зерно).
Было предпринято несколько попыток вы-

яснить, откуда могли быть завезены грызуны.
Для этого выборки полевой мыши из Магадан-
ской обл., Приморья и юга Хабаровского края
сравнивались с помощью разных генетичес-
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ких методов – исследования аллозимной из-
менчивости [Примак и др., 2004, 2005; Засып-
кин и др., 2007] и RAPD-PCR анализа [Доку-
чаев и др., 2008]. Результаты данных исследо-
ваний позволили выдвинуть предположение о
неоднократной интродукции полевой мыши на
территорию Магаданской обл. В последние
годы для уточнения филогенетических связей
этого инвазионного вида были апробированы
молекулярно-генетические методы [Примак,
2013; Примак, Переверзева, 2015]. Следует
отметить широкий полиморфизм нуклеотид-
ной последовательности выбранного для ана-
лиза гена цитохрома b (cytb) мтДНК в популя-
циях этого вида. Это позволяет успешно ис-
пользовать молекулярно-генетический анализ
cytb-гаплотипов в филогенетических исследо-
ваниях А. agrarius [Serizawa et al., 2000; Reutter
et al., 2003; Liu et al., 2004; Suzuki et al., 2008;
Dubey et al., 2009; Sakka et al., 2010; Оh et al.,
2013; Переверзева, Павленко, 2014; Koh et al.,
2014; Kim, Park, 2015].
Можно предположить, что генетическая

структура полевой мыши (как недавнего все-
ленца в Северное Приохотье) в новых для вида
условиях всё ещё находится в стадии станов-
ления. Генофонд А. agrarius Магаданской обл.,
по-видимому, в наибольшей степени был обус-
ловлен эффектом основателя и дрейфом генов.
При этом нельзя исключить, что существовал
хотя и ограниченный, но постоянный приток
новых генов в результате завоза полевых мы-
шей с регулярными поставками кормов и сель-
скохозяйственной продукции из южных реги-
онов Дальнего Востока.
Целью настоящей работы является выявле-

ние донорских популяций для полевой мыши
Магаданской обл. и определение уровня гене-
тической изменчивости этого вида в поселе-
ниях Северного Приохотья.

Материал и методика

Полевые мыши для исследования были от-
ловлены в выше перечисленных пунктах в
1997–2015 гг. сотрудниками ИБПС ДВО РАН:
Н.Е. Докучаевым, Е.А. Дубининым и А.А.
Примаком. Образцы для молекулярно-генети-
ческих методов (скелетные мышцы) фиксиро-

вали в 96%-м этаноле, для аллозимного ана-
лиза – замораживали и хранили при –20 °С.
Выделение тотальной ДНК из заспиртованной
мышечной ткани и её очистка проводились по
модифицированному методу М. Флеминга и
Д. Кука [Fleming, Cook, 2002]. Амплификация
полной нуклеотидной последовательности
гена cytb митохондриального генома велась с
использованием составленных в лаборатории
популяционной генетики ИБПС ДВО РАН
праймеров ApoL14061 cta cac agc att caa ctg
tga cta atg aca tg и ApoR15351 cct tct tct tga tgc
cct gag aag aga agt tct tcg. Условия амплифика-
ции нуклеотидной последовательности гена
cytb соответствуют представленным А.Е. Ба-
лакиревым с соавторами [2007]. Амплифици-
рованный участок мтДНК очищался и подго-
тавливался к секвенированию по стандартной
методике набором реагентов DiatomTM DNA
Clean-Up «Лаборатория Изоген». Строение
нуклеотидных последовательностей гена cytb
мтДНК определяли по стандартной методике
с применением наборов для циклического сек-
венирования ДНК Big Dye Terminator (Applied
Biosystems, v. 3.1) и генетического анализато-
ра ABI Prism 3130 (Applied Biosystems, США).
Ген cytb картировался относительно полной
нуклеотидной последовательности мтДНК A.
agrarius (GenBank № HM034866 [Oh et al.,
2011]).
Для проведения филогенетического анали-

за, помимо собственных данных, из GenBank
были взяты сведения о строении полной или
частичной (880 пар нуклеотидов (пн)) нукле-
отидной последовательности гена cytb у 191
экземпляра полевой мыши из различных ло-
калитетов [Serizawa et al., 2000; Liu et al., 2004;
Sakka et al., 2010; Оh et al., 2013; Переверзева,
Павленко, 2014; Koh et al., 2014; Kim, Park,
2015]. Были отобраны только образцы экзем-
пляров из Приморского и Хабаровского кра-
ёв, Сибири, Китая, Казахстана и Кореи – тер-
риторий, откуда завоз полевых мышей в Ма-
гаданскую обл. наиболее вероятен. В качестве
внешней группы использовалась последова-
тельность нуклеотидов гена cytb Apodemus
chevrieri (Milne-Edwards, 1868), GenBank №
AB096818. Статистическая обработка и ана-
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лиз генетических данных проводились с по-
мощью пакетов программ MEGA 6.0.2.74
[Tamura et al., 2013], ARLEQUIN ver. 3.5
[Excoffier et al., 2005] и Network 4.5.1.0 [Bandelt
et al., 1999].
Разделение аллозимов проводили методом

вертикального электрофореза с использовани-
ем модифицированного оборудования [Засып-
кин, 1983, 1986] в 6.5–7.5%-м полиакриламид-
ном геле на трис-ЭДТА-боратной [Peacock et
al., 1965] и трис-глициновой [Davis, Ornstein,
1959] буферных системах. Выявление фермен-
тативных активностей проводили по стандар-
тным методикам [Manchenko, 2003]. Проана-
лизировано 15 ферментных систем, кодируе-
мых, предположительно, 16 интерпретацион-
ными локусами. Обозначения локусов соответ-
ствуют сокращённому названию ферментов и
даны в аббревиатуре, представленной Г.П. Ман-
ченко [Manchenko, 2003]. Для определения
соответствия наблюдаемых численностей ге-
нотипов ожидаемым по распределению Хар-
ди-Вайнберга при выявленных частотах алле-
лей, а также для определения генетической
гетерогенности выборок использовали специ-
ализированные компьютерные программы –
CHIHW и CHIRXC [Zaykin, Pudovkin, 1993].
Суммарное значение критерия 2, основан-
ное на свойстве аддитивности 2-распределе-
ния, рассчитывали согласно: [Животовский,
1991].

Результаты и обсуждение

Полная нуклеотидная последовательность
гена cytb мтДНК определена у полевых мы-
шей из 4 локальных поселений Магаданской
обл. (см. рис. 1). У этого вида cytb включает
1143 пары нуклеотидов (пн) и расположен с
14127-й по 15270-ю пн митохондриального
генома. У обследованных особей в нуклеотид-
ной последовательности cytb найдены в общей
сложности 22 нуклеотидные замены, опре-
деляющие наличие 5 гаплотипов гена cytb
(рис. 2). Полученные нуклеотидные последо-
вательности М1–М5 депонированы в GenBank
(№№ KR338982-KR338986).
В исследованных нуклеотидных последова-

тельностях гена cytb полевых мышей найде-

Рис. 2. Гаплотипы гена цитохрома b полевой мыши из
Магаданской обл. Нуклеотидные замены представле-
ны относительно последовательности варианта М1.
Сайты замен показаны от начала гена цитохрома b ми-
тохондриального  генома A. agrarius GenBank №
HM034866 [Oh et al., 2011].

ны преимущественно синонимичные нуклео-
тидные замены – 18 транзиций и 3 трансвер-
сии в 3-й позиции кодона. Полученные резуль-
таты согласуются с литературными данными,
согласно которым 3-й нуклеотид большинства
кодонов в транслируемых участках гена наи-
более вариабелен из-за вырожденности кода
[Zardoya, Meyer, 1996]. В гаплотипе М2 заме-
на тимина на цитозин во 2-м нуклеотиде трип-
лета (в сайте 686 пн от начала гена) приводит
к замещению изолейцина треонином в 229
позиции полипептида цитохрома b. Данный
аминокислотный сайт расположен в VI транс-
мембранном домене фермента и является про-
межуточным по степени консервативности
[Нowell, 1989]. Модифицированная физико-
химическая дистанция Грэнтсема для этой за-
мены составляет 59, что больше порогового
значения 57.9 для одношаговых замен и сви-
детельствует о её консервативном характере
[Бутвиловский и др., 2009]. По-видимому, об-
наруженная аминокислотная замена является
эволюционно нейтральной.
Распределение долей найденных у полевых

мышей гаплотипов гена cytb в обследованных
выборках представлено в табл. 1
Полевые мыши, отловленные в окрестнос-

тях пос. Снежная Долина, составляют един-
ственную полиморфную по строению нукле-
отидной последовательности гена cytb груп-
пу. Учитывая, что были исследованы только 6
экземпляров, допустимо наличие и других
cytb-гаплотипов у полевых мышей данного
поселения. Можно предположить, что попу-
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Гàпëîтèпы ãåíà цèтîõðîм b 
М1 М2 М3 М4 М5 

Мåñтî ñбîðà пðîб Объём âыбîðêè 

Дîëя ãàпëîтèпîâ â âыбîðêå 
Пîñ. Сíåжíàя Дîëèíà 6 0.1667 0.1667 0.1667 0.0000 0.5000 
Пîñ. Сíåжíыé 17 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 1.0000 
М/ð-í Сîëíå÷íыé 34 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 1.0000 
Пîñ. Тàëîí 23 0.0000 0.0000 0.0000 1.0000 0.0000 

 

Òàáëèöà 1. Дîëè ãàпëîтèпîâ ãåíà цèтîõðîмà b â âыбîðêàõ èç пîñåëåíèé пîëåâîé мыøè Мàãàäàíñêîé îбëàñтè

ëяцèя ýтîãî âèäà â пîñ. Сíåжíàя Дîëèíà быëà
ñôîðмèðîâàíà â ðåçóëüтàтå íåñêîëüêèõ «âîëí»
íåбîëüøîãî êîëè÷åñтâà âñåëåíцåâ ëèбî èç ðàç-
ëè÷íыõ пîпóëяцèé-äîíîðîâ, ëèбî èç îäíîé
äîíîðíîé пîпóëяцèè, íî íåîäíîêðàтíî. Âî
âтîðîм ñëó÷àå пðîèñõîäèëà èíâàçèя мыøåé ñ
ðàçëè÷íымè мтДÍÊ-ãàпëîтèпàмè. Оäíîêðàт-
íàя èíтðîäóêцèя бîëüøîé ãðóппы íåðîäñтâåí-
íыõ пîëåâыõ мыøåé пðåäñтàâëяåтñя мåíåå
âåðîятíîé.
Пî-âèäèмîмó, мîíîмîðôíîå ñтðîåíèå íóê-

ëåîтèäíîé пîñëåäîâàтåëüíîñтè cytb ó пîëåâыõ
мыøåé â îñтàëüíыõ âыбîðêàõ яâëяåтñя ðåçóëü-
тàтîм ñèíåðãèè ýôôåêтà îñíîâàтåëя è äðåéôà
ãåíîâ. Ó îñîбåé èç пîñ. Сíåжíыé íàéäåí тîëü-
êî М5, ðàñпðîñтðàíёííыé è ó çâåðüêîâ èç пîñ.
Сíåжíàя Дîëèíà. Ýтè íàñåëёííыå пóíêты ðàñ-
пîëîжåíы мåíåå ÷åм â 2 êм íà ðàçíыõ бåðåãàõ
ð. Дóê÷è. Пîñêîëüêó пîëåâàя мыøü â Мàãàäàí-
ñêîé îбë. îбèтàåт â íàñåëёííыõ пóíêтàõ è пðè-
ëåжàùèõ ê íèм îãîðîäàõ, мîжíî пðåäпîëî-
жèтü îãðàíè÷åíèå пîтîêà ãåíîâ мåжäó ëîêàëü-
íымè пîñåëåíèямè ýтîãî âèäà, пðèóðî÷åííы-
мè ê пîñ. Сíåжíыé è Сíåжíàя Дîëèíà. Âåðî-
ятíî, îñîбè ñ ãàпëîтèпîм М5 быëè çàâåçåíы ñ
пîñтàâêîé îäíîé пàðтèè ñåëüñêîõîçяéñтâåííîé
пðîäóêцèè (èëè ñåíà) â îбà ñîñåäíèõ пîñёëêà.
Пðè ýтîм â пîñ. Сíåжíыé, âîçмîжíî, íå пðî-
èçîøëà èíтðîäóêцèя ýêçåмпëяðîâ ñ äðóãèмè
cytb-ãàпëîтèпàмè. Íå èñêëþ÷ёí è äðóãîé ñцå-
íàðèé: пîëåâыå мыøè ñ èíымè âàðèàíтàмè
ãåíà cytb пîпàëè â пîñ. Сíåжíыé, íî èç ãåíî-
ôîíäà ýтîãî пîñåëåíèя мыøåé â ñèëó ñтîõàñ-
тè÷åñêèõ пðîцåññîâ пðîèçîøëà ýëèмèíàцèя
ãàпëîтèпîâ, îтëè÷íыõ îт М5.
Â âыбîðêå пîëåâыõ мыøåé èç м/ð-íà Сîë-

íå÷íыé íàéäåíы îñîбè тîëüêî ñ âàðèàíтîм М5.
Õîтя äàííыé мèêðîðàéîí è пîñ. Сíåжíыé ñî-
åäèíяåт àâтîмîбèëüíàя тðàññà äëèíîé 18 êм,

âäîëü êîтîðîé ðàçбðîñàíы îãîðîäы, â пðîмå-
жóтêå мåжäó ýтèмè пóíêтàмè пîëåâыå мыøè
â óëîâàõ îтñóтñтâîâàëè. Âîçмîжíî, ýтî ñâяçà-
íî ñ íåбîëüøîé ÷èñëåííîñтüþ пîпóëяцèé пî-
ëåâîé мыøè â ýтèõ пîñёëêàõ, ÷тî îпðåäåëяåт
íèçêóþ мèãðàцèîííóþ àêтèâíîñтü îñîбåé.
Íàëè÷èå â äàííыõ пîпóëяцèяõ пîëåâîé мыøè
ýêçåмпëяðîâ тîëüêî ñ ãàпëîтèпîм М5, âèäè-
мî, îбóñëîâëåíî çàâîçîм ãðыçóíîâ èç îäíîãî
è тîãî жå мåñтà.
Гåíîôîíä мыøåé, îбèтàþùèõ â îêðåñтíîñ-

тяõ пîñ. Тàëîí, âêëþ÷àåт тîëüêî М4, ÷тî тàê-
жå мîжåт бытü ñëåäñтâèåм ñîâмåñтíîãî äåé-
ñтâèя ýôôåêтà îñíîâàтåëя è äðåéôà ãåíîâ. Íà
îñíîâàíèè пîëó÷åííыõ ðåçóëüтàтîâ ñ пðèмå-
íåíèåм мåтîäà бëèжàéøåãî ñîñåäà (NJ) â пà-
êåтå пðîãðàмм MEGA6 пîñтðîåíî äåðåâî, êî-
тîðîå îтðàжàåт ôèëîãåíåтè÷åñêèå îтíîøåíèя
мåжäó пîñåëåíèямè пîëåâîé мыøè Мàãàäàí-
ñêîé îбë. (ðèñ. 3).
Â NJ-äåíäðîãðàммó âõîäят 2 êëàñтåðà. Гðóп-

пы М5-пîëåâыõ мыøåé пîñ. Сíåжíыé è м/ð-
íà Сîëíå÷íыé ñîñтàâëяþт 1-þ êëàäó. Пîëè-
мîðôíîå пî ñтðîåíèþ íóêëåîтèäíîé пîñëåäî-
âàтåëüíîñтè ãåíà cytb пîñåëåíèå мыøåé пîñ.
Сíåжíàя Дîëèíà è М4-îñîбè пîñ. Тàëîí îб-

Ðèñ. 3. NJ-ôèëîãåíåтè÷åñêîå äåðåâî îтíîøåíèé мåжäó
пîñåëåíèямè пîëåâîé мыøè Мàãàäàíñêîé îбëàñтè, îñ-
íîâàííîå íà äàííыõ îб èçмåí÷èâîñтè ãåíà цèтîõðîмà
b мтДÍÊ. Мàñøтàбíыé îтðåçîê ñîîтâåтñтâóåт ÷èñëó
íóêëåîтèäíыõ çàмåí íà îäèí ñàéт.
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разуют 2-ю кладу. Данное объединение объяс-
няется близостью нуклеотидного строения
М1–М3 (пос. Снежная Долина) и М4 (пос.
Талон) cytb-гаплотипов полевых мышей. Боль-
шая длина ветви, характеризующей выборку
из пос. Талон, определятся наличием только в
этой группе мышей М4-гаплотипа. По-види-
мому, полевая мышь попала в этот населён-
ный пункт с отдельной, завезённой только в
данный посёлок поставкой сельскохозяйствен-
ной продукции. Особи этого вида с другими
cytb-гаплотипами либо не попали в пос. Та-
лон, либо были элиминированы из поселения
стохастическими процессами.
Корма для животных и сельскохозяйствен-

ная продукция, с которой полевая мышь мог-
ла попасть в Магаданскую обл., завозились
преимущественно из Приморского и Хабаров-
ского краёв, а также из Сибири, Казахстана,
Китая и Кореи. Поэтому из GenBank были ото-
браны образцы гена (или его фрагмента, не
менее 880 пн) мышей из выше перечисленных
регионов.
Предварительный анализ показал сходство

строения гаплотипов М1–М4 с нуклеотидны-
ми последовательностями (742 пн) вариантов
гена cytb В1, В2, В3, В5, В7 и В8 (GenBank №
FJ906759, FJ906756, FJ906761, FJ906760,
FJ906762, FJ906764 соответственно) полевых
мышей популяции юга Приморского края [Пе-
реверзева, Павленко, 2014]. Для более точно-
го анализа были секвенированы и депониро-
ваны в GenBank полные нуклеотидные после-
довательности гена cytb особей из Приморс-
кого края с данными гаплотипами. Гаплотипу
В1 в GenBank соответствует KU859999, В2 –
KU860001, В3 – KU860002, В5 – KU860000,
В7 – KU860003, В8 – KU860006. Подчеркнём,
что именно эти гаплотипы обнаружены у по-
левых мышей в выборке из окрестностей с.
Прилуки Хорольского района [Переверзева,
Павленко, 2014], расположенной в непосред-
ственной близости от угодий с. Приозёрное,
откуда до конца 1990-х гг. шли поставки сель-
хозпродукции в Магаданскую обл. С приме-
нением метода ближайшего соседа (NJ) в па-
кете программ MEGA6 построено дерево, от-
ражающее филогенетические отношения меж-

ду нуклеотидными последовательностями гап-
лотипов М1–М5 и вариантами гена cytb осо-
бей полевой мыши из перечисленных регио-
нов (рис. 4). Полученные результаты показы-
вают высокую степень полиморфизма нукле-
отидной последовательности гена cytb у A.
agrarius, о чём свидетельствует наличие суб-
кластеров с высокими значениями бутстрэп-
индексов. Вариант М5 локализован на ветви,
близкой к корню дерева с бутстрэп-поддерж-
кой 70%. По-видимому, гаплотип М5 относит-
ся к более древней и обособленной генетичес-
кой сублинии.
Для дальнейшего филогенетического анали-

за были отобраны нуклеотидные последова-
тельности, расположенные на NJ-дереве в со-
вместных с М1–М5 субкластерах, и построе-
на медианная сеть по принципу минимально-
го числа нуклеотидных замен (рис. 5).
На медианной сети (рис. 5) более детально

определены филогенетические связи гаплоти-
пов М1–М5. Вариант М1 (по участку 880 пн)
совпадает с нуклеотидными последовательно-
стями образцов АМ495857 (отловлен в зоне
дизъюнкции ареала, в долине р. Онон, в окре-
стностях с. Караксар Забайкальского края, со-
предельного Дальневосточному округу) [Пав-
ленко и др., 2007; Sakka et al., 2010] и
KU860002 (добытому в Приморском крае).
Закономерно предположить, что с большей
вероятностью М1-особи этого вида попали в
Магаданскую обл. из Приморского края, с ко-
торым Магаданский регион имеет более тес-
ные экономические связи, чем с Забайкальс-
ким краем. Нуклеотидная последовательность
гена cytb особей KJ082007 и KJ082011 [Kim,
Park, 2015] из Китая отличается от М1 одной
заменой (рис. 5). Китай имеет общую границу
с Приморским краем, поэтому поток генов
между популяциями A. agrarius этих террито-
рий вполне возможен.
Мыши из Хабаровского (АМ495865) и При-

морского (KU860000) краёв имеют одинако-
вую нуклеотидную последовательность этого
фрагмента гена (рис. 5). Данный cytb-гапло-
тип отличается от М1 одной нуклеотидной
заменой. Он является родоначальным для не-
большого субкластера, включающего в себя
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Рис. 4. NJ-филогенетическое дерево, основан-
ное на данных об изменчивости фрагмента (880
пн) гена цитохрома b мтДНК полевой мыши из
Магаданской области и потенциально донор-
ных популяций. На ветвях дерева указаны бут-
стрэп-индексы >50%. Масштабный отрезок со-
ответствует генетической дистанции между гап-
лотипами.
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Рис. 5. Медианная сеть гаплотипов мтДНК A. agrarius из Магаданской области и потенциально донорных популя-
ций. Размер кругов пропорционален частоте варианта мтДНК в выборках полевой мыши из магаданских поселений.
Цифрами обозначены сайты мутаций относительно начала гена цитохрома b митохондриального генома A. agrarius
GenBank № HM034866 [Oh et. al., 2011]. Чёрными квадратами отмечены гипотетические гаплотипы mv 1–12.
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варианты гена cytb особей из Приморского
края (KU859999, KU860001, KU860003) и М2
(рис. 5). Это может свидетельствовать о еди-
ном происхождении данных гаплотипов. Мож-
но предположить, что М2-мыши были интро-
дуцированы также из Приморского (или Ха-
баровского) края.
Варианты гена М3 и М4 сходны по нуклео-

тидному строению и составляют небольшой
субкластер, происходящий от М1 (рис. 5). У
A. agrarius очень широкий полиморфизм нук-
леотидной последовательности гена cytb. В
выборке полевой мыши с юга Приморского
края при анализе фрагмента гена 742 пн были
идентифицированы 36 вариантов гена cytb
[Переверзева, Павленко, 2014]. Можно пред-
положить, что при исследовании полной нук-
леотидной последовательности 1143 пн у осо-
бей этого вида популяции Приморского края
количество вариантов гена cytb увеличится.
Вполне вероятно, что в генофонде полевой
мыши присутствуют cytb-гаплотипы, соответ-
ствующие гипотетическому mv1 или более
близкие по строению к М3 и М4. Однако мыши
с такими генотипами не были отловлены, и их
нуклеотидные последовательности гена cytb
не были зарегистрированы в GenBank. Мож-
но констатировать филогенетическое родство
нуклеотидных последовательностей М1 с М3
и М4 и предположить инвазию полевых М3-
и М4-мышей из Приморского края в Магадан-
скую обл.
Таким образом, наиболее вероятно, что по-

левые мыши с гаплотипами М1–М4 проник-
ли в магаданский регион из Приморского края.
В пользу этого свидетельствует наибольшее
сходство нуклеотидных последовательностей
вариантов мтДНК полевых мышей в выборке
из окрестностей с. Прилуки Приморского края
(соседствующего с хозяйством, откуда шли
регулярные поставки сельхозпродукции в
Магаданскую обл.) к гаплотипам М1–М4.
Важно также отметить, что среди гаплотипов
полевых мышей из Приморского края, кото-
рые оказались наиболее близки вариантам cytb
магаданских особей, присутствуют варианты
В2 – KU860001, В3 – KU860002 и В7 –
KU860003, в отношении которых нами ранее

было высказано предположение об их адаптив-
ной ценности [Переверзева, Павленко, 2014].
Вариант М1 является анцестральным не

только для М2–М4, которые обнаружены у
особей из Магаданской обл., но и для других
гаплотипов из восточной части Азии – При-
морского и Хабаровского краёв, Китая (даль-
невосточно-китайский участок ареала), а так-
же Восточной Сибири и Казахстана (европей-
ско-сибирско-казахстанский массив) (рис. 5).
Поэтому можно предположить, что вариант
М1 достаточно распространён в популяциях
полевой мыши восточной части Азии. По-ви-
димому, он типичен для A. agrarius дальнево-
сточно-китайского массива. Однако М1 может
быть предковым и для нуклеотидных после-
довательностей некоторых мышей европейс-
ко-сибирско-казахстанской части ареала
(АМ945839, АМ945845 и АМ945854). Несмот-
ря на изоляцию двух массивов ареала A.
agrarius, нельзя исключить случайный, связан-
ный с хозяйственной деятельностью челове-
ка, завоз полевых мышей из одной террито-
рии в другую, например, вместе с кормами для
животных или сельскохозяйственной продук-
цией по железной дороге. Поэтому, возмож-
но, полной изоляции мышей европейско-си-
бирско-казахстанской и дальневосточно-ки-
тайской частей ареала нет [Sakka et al., 2010;
Фрисман и др., 2015; Kim, Park, 2015], но по-
ток генов между популяциями A. agrarius этих
двух массивов сильно ограничен.
Обособленное положение на медианной

сети занимает гаплотип М5 (рис. 5). Из всех
вариантов гена cytb A. agrarius М5 наиболее
близок по строению нуклеотидной последова-
тельности к данному участку митохондриаль-
ного генома A. chevrieri. Это свидетельствует
об архаичности данной нуклеотидной после-
довательности. Вариант М5 составляет гене-
тически обособленный (бутстрэп-индекс 70%)
субкластер с отловленным в Китае образцом
AY389011 (Центральный Китай, провинция
Шэнси, Сиань [Liu et al., 2004]) (рис. 4). Сход-
ство нуклеотидного строения М5 и AY389011
позволяет предположить принадлежность этих
гаплотипов к одной генетической сублинии A.
agrarius. Нуклеотидная последовательность
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этих образцов отличается от последовательно-
сти экземпляра АМ945743 (ближайшего к ним
по строению и отловленному также в Китае в
соседнем Нинся-Хуэйском автономном райо-
не [Sakka et al., 2010]) шестнадцатью (M5) и
семнадцатью (AY389011) заменами. От М1
они разнятся одиннадцатью и двенадцатью
заменами, соответственно (рис. 5). Однако,
учитывая топологию NJ-дерева (рис. 4), пред-
ставляется вполне вероятной инвазия М5-осо-
бей полевой мыши из провинций центрально-
го Китая. В настоящее время Магаданский
регион имеет широкие торговые связи с КНР
через порты юга Дальнего Востока России, что
позволяет предположить возможность завоза
в Магаданскую обл. особей полевой мыши
непосредственно с территории Китая.
В целом можно сделать вывод, что полевые

мыши Магаданской обл. происходят от осо-
бей дальневосточно-китайской части ареала
этого вида – из Приморского края и Китая.
Гаплотип М5 присутствует у мышей из ко-

лоний пос. Снежный, пос. Снежная Долина и
м/р-на Солнечный (табл. 1). Это может свиде-
тельствовать об интродукции особей этого
вида в Магаданскую обл. из одной донорной
популяции.
Для уточнения сходства генофондов выбо-

рок A. agrarius из пос. Снежный и м/р-на Сол-
нечный проведён генетический анализ биохи-
мических маркеров ядерных генов. В выбор-
ках полевой мыши из Магаданской обл. было
выявлено и интерпретировано 16 аллозимных
локусов. Локусы LDH-1, LDH-2, IDH-2, PGD,
GR, SOD, HK, AK и EST-D оказались моно-
морфными во всех изученных группах. В ис-
следованных выборках мышей обнаружено 7
полиморфных ферментных систем. Характе-
ристики полиморфных локусов, параметры
аллозимной изменчивости выборок и оценка
межвыборочной гетерогенности по этим мар-
керам генов показаны в табл. 2.
В полиморфных системах частота основно-

го аллеля составляет 0.556–0.98. В большин-
стве локусов присутствует 2 аллеля, только в
локусе EST-M у особей из пос. Талон и м/р-на
Солнечный присутствуют 3 и 4 аллеля, соот-
ветственно. В последнем случае 2 редких ал-

леля найдены у одной гетерозиготной особи.
В ходе исследования выявлены: полиморф-

ные маркеры генов, характерные только для
одной выборки мышей; установлены аллозим-
ные локусы, полиморфные в двух выборках
особей; обнаружены маркеры генов, полимор-
фные во всех исследованных группах.
Достоверное отклонение наблюдаемых чис-

ленностей генотипов от ожидаемых по распре-
делению Харди-Вайнберга выявлено в трёх
случаях. Во-первых, в выборке из окрестнос-
тей м/р-на Солнечный найдена особь с гено-
типом 0.90/1.30 по локусу EST-M, которая
была единственным носителем двух редких
аллелей, что и обусловило обнаруженное ге-
нетическое неравновесие. Во-вторых, в этой
же выборке мышей наблюдался достоверный
избыток особей, гетерозиготных по локусу
ACP. Причины такого отклонения от равновес-
ного состояния могут быть различными. От-
лов животных производился в конце августа
на небольшой по площади территории обшир-
ного поля. В выборку могли попасть зверьки-
сеголетки из родственных помётов с идентич-
ными гетерозиготными генотипами по данно-
му локусу. В-третьих, случай достоверного
отклонения от распределения генотипов по
закону Харди-Вайнберга приходится на локус
ACP у полевых мышей из пос. Снежный. В
этом случае неравновесие связано с наличием
в выборке двух редких гомозиготных особей.
В одной точке отловлено относительно неболь-
шое количество экземпляров (табл. 2). Поэто-
му носители этих генотипов, возможно, при-
надлежат к одному выводку. Частоты геноти-
пов остальных полиморфных аллозимных ло-
кусов в выборках полевой мыши соответству-
ют закону Харди-Вайнберга.
Для оценки наличия изоляции между иссле-

дованными группами полевой мыши Магадан-
ской обл. был проведён тест на гетерогенность
(табл. 3).
Все изученные выборки мышей по распре-

делению частот аллелей биохимических мар-
керов генов различаются между собой с вы-
сокой степенью достоверности. Это свидетель-
ствует о полной изоляции исследованных по-
селений A. agrarius Магаданской обл. и позво-
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Места отлова 

Пос. Талон 
N=62 

М/р-н Солнечный 
N=42 

Пос. Снежный 
N=18 

Значение критерия 
χ2 

Локус F 

Частоты аллелей  

G-3-PD 
1.00 
1.10 
Hobs 

1.00 
 
 

1.00 
 
 

0.972 
0.028 
0.056 

χ2=5.83 
d.f.=2 

ME 1.00 
1.10 
Hobs 

0.911 
0.089 
0.177 

1.00 
 
 

1.00 
 
 

χ2=11.70** 
P<0.01 
d.f.=2 

GOT 1.00 
1.10 
Hobs 

1.00 
 
 

0.369 
0.631 
0.500 

0.861 
0.139 
0.278 

χ2=88.69*** 
P<0.001 
 
d.f.=4 

EST-M 0.90 
1.00 
1.20 
1.30 
Hobs 

L(χ2) 
d.f. 

0.113 
0.556 
0.331 
0.000 
0.548 
 
 

0.012 
0.750 
0.226 
0.012 
0.381 
84.03*** P<0.001 
6 

 
1.00 
 
 
 
 
 

χ2=37.42*** 
P<0.001 
d.f.=12 

ACP 1.00 
1.10 
Hobs 

L(χ2) 
d.f. 

0.847 
0.153 
0.274 
 
 

0.702 
0.298 
0.548 
4.03* P<0.05 
1 

0.806 
0.194 
0.167 
3.94* P<0.05 
1 

χ2=14.99** 
P<0.01 
d.f.=4 

GLO 1.00 
1.10 
Hobs 

1.00 
 
 

1.00 
 
 

0.833 
0.167 
0.222 

χ2=30.12*** 
P<0.001 
d.f.=4 

PGM 1.00 
1.10 
Hobs 

0.984 
0.016 
0.032 

1.00 
 
 

1.00 
 
 

χ2=1.97 
d.f.=2 

 Параметры аллозимной изменчивости выборок 
Hobs 0.064 0.089 0.045 
NA/L 1.3 1.3 1.1 

∑ χ2=190.72*** 
P<0.001 
d.f.=30 

 

Таблица 2. Частоты аллелей полиморфных локусов, оценка уровня генетической гетерогенности и параметры
аллозимной изменчивости выборок полевой мыши Магаданской области.

Примечание. F – относительная подвижность аллеля, N – число исследованных экземпляров, L(2) – значение
критерия 2 для оценки равновесия Харди-Вайнберга в локусе, d.f. – число степеней свободы, Р – уровень досто-
верности, H

obs
 – средняя наблюдаемая гетерозиготность, N

A/L
 – среднее число аллелей на локус, 2 – суммарное

значение критерия 2.

Таблица 3. Суммарная генетическая гетерогенность выборок полевой мыши Магаданской области по данным о
состоянии аллозимных полиморфных локусов.

Примечание. 2 – суммарное значение критерия χ2 для всех локусов, P – уровень достоверности, d.f. – число
степеней свободы.

Место отлова Пос. Талон М/р-н Солнечный Пос. Снежный 

Пос. Талон  
∑ χ2=117.90*** 
d.f.=12 

∑ χ2=75.52*** 
d.f.=13 

М/р-н Солнечный P < 0.001  
∑ χ2=53.68*** 
d.f.=10 

Пос. Снежный P < 0.001 P < 0.001  
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ляет рассматривать их как отдельные популя-
ции. Генофонд изолированных поселений по-
левой мыши формируется синергией эффекта
основателя, дрейфа генов и отбора. В различ-
ные посёлки Магаданской обл. могло попасть
небольшое число вселенцев полевой мыши,
чей генофонд изначально содержал ограничен-
ное число аллелей. Причём в разные посёлки
попадали особи с различным набором алле-
лей. Эти небольшие наборы аллелей, различ-
ные в каждом поселении полевых мышей, и
послужили основанием для формирования
уникальных генофондов этих популяций. Чем
меньше численность локального поселения и
чем больше она колеблется, тем интенсивнее
происходят стохастические изменения частот
аллелей различных генов, не связанные не-
посредственно с отбором – дрейф генов. По-
левая мышь относится к быстро размножаю-
щимся видам с флюктуирующей численнос-
тью. Это подтверждается результатами еже-
годных обловов сельхозугодий в окрестностях
м/р-на Солнечный с 2005 по 2013 г. Высокая
численность полевых мышей здесь была от-
мечена в 2005 и 2008 гг., в остальные годы
попадались лишь единичные экземпляры, или
вид в уловах вовсе отсутствовал [данные А.А.
Примака]. При сильном падении численнос-
ти в популяции сохраняется незначительное
число особей с очень ограниченным числом
аллелей. Генофонд колонии проходит через
стадию «бутылочного горлышка», приводя-
щую к снижению полиморфизма.
Для сравнения уровней белкового полимор-

физма полевой мыши из популяций Магадан-
ской обл. и популяций дальневосточно-китай-
ской части ареала были взяты данные по ал-
лозимной изменчивости выборок A. agrarius
из Приморского и Хабаровского краёв. В се-
веро-приохотских группах особей полевой
мыши совокупные параметры изменчивости
по взятому в анализ набору аллозимных локу-
сов имеют тенденцию к снижению. У предста-
вителей каждой популяции A. agrarius обна-
ружено только 3–4 полиморфных локуса из 16
исследованных, в то время как в нативных
популяциях этого вида из Приморского и Ха-
баровского краёв по данному спектру аллозим-

ных маркеров полиморфизм выявлен в 4–6
локусах. У особей из популяций Магаданской
обл. только в единственном локусе EST-M най-
дено 4 аллеля. В выборках полевых мышей с
юга Дальнего Востока России 3–4 аллеля об-
наружено в системах G-3-PD, ME, EST-M и
GLO [Засыпкин и др., 2007].

Заключение

Сопоставляя данные молекулярно-генети-
ческого и аллозимного анализов, можно рекон-
струировать историю формирования генофон-
да новых популяций A. agrarius, которые воз-
никли в Магаданской обл. в результате много-
кратных инвазий. Следует констатировать мо-
номорфное строение нуклеотидной последо-
вательности гена cytb у особей трёх локаль-
ных поселений из четырёх исследованных. В
нативных популяциях этого вида имеет место
широкий полиморфизм данного участка
мтДНК. Этот факт свидетельствует об интен-
сивных микроэволюционных процессах, про-
ходящих в исследованных изолированных по-
селениях A. agrarius. Полученная информация
о филогенетических связях гаплотипов гена
cytb мтДНК полевой мыши Северного Приохо-
тья свидетельствует о наиболее вероятной ин-
вазии особей этого вида из Приморского края
(пос. Снежная Долина и Талон) и Китая (пос.
Снежная Долина, пос. Снежный и м/р-н Сол-
нечный). Эти территории относятся к дальне-
восточно-китайскому участку ареала A. agra-
rius. Наличие М5 cytb-гаплотипа у мышей из
пос. Снежный и м/р-на Солнечный свидетель-
ствует о едином монофилетическом проис-
хождении этих поселений. По-видимому, с
одной поставкой сельскохозяйственной про-
дукции в эти населённые пункты попали по-
левые мыши, родственные по материнской
линии и имеющие один митотип. Возможно,
в пос. Снежный и м/р-н Солнечный были за-
везены особи и с другими cytb-гаплотипами,
но в силу стохастических процессов их носи-
тели были элиминированы из этих поселений.
По-видимому, нельзя исключить возможность
повторных инвазий особей этого вида с оче-
редными поставками сельскохозяйственной
продукции в данные населённые пункты. Ве-
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роятно, частота привнесённых таким образом
cytb-гаплотипов незначительна, и посредством
дрейфа генов данные митотипы элиминируют-
ся из генофонда полевых мышей пос. Снеж-
ный и м/р-на Солнечный. Высоко достоверные
отличия этих выборок друг от друга по биохи-
мическим маркерам генов, вероятно, являют-
ся результатом синергии эффекта основателя
и дрейфа генов. По-видимому, донорная по-
пуляция A. agrarius имела более высокий уро-
вень аллозимного полиморфизма, но ограни-
ченное число колонистов привнесли в обра-
зованные на территории Магаданской обл.
группировки вида лишь часть генного пула
этой популяции. При этом в поселении поле-
вой мыши м/р-на Солнечный полиморфизм
сохранился в локусе EST-M, а в пос. Снежный
– в G-3-PD и GLO. В утрату различных аль-
тернативных аллелей этих локусов в двух изо-
лированных малочисленных группах полевой
мыши могли внести свой вклад и стохастичес-
кие процессы.
В пос. Снежная Долина обитает единствен-

ная полиморфная по строению нуклеотидной
последовательности гена cytb группировка A.
agrarius в Магаданской обл. Вероятно, данная
популяция сформировалась в результате нео-
днократной инвазии небольшого числа вселен-
цев из одной донорной популяции Китая (осо-
би с митотипом М5) и различных популяций-
доноров Приморского края (экземпляры с гап-
лотипами М1–М3). Возможен и другой путь
формирования генофонда полевой мыши пос.
Снежная Долина. Особи с гаплотипом М5 по-
пали в этот посёлок из одной популяции Ки-
тая, а полевые мыши с вариантами гена cytb
М1–М3 завозились неоднократно из одной и
той же популяции Приморского края.
Пос. Талон расположен в 130 км от г. Мага-

дан. Гаплотип М4 найден только у полевых
мышей этого поселения, что может свидетель-
ствовать об уникальном монофилетическом
происхождении талонской группировки гры-
зунов. Спектр полиморфных аллозимных мар-
керов данной выборки также имеет свои осо-
бенности. Локусы МЕ и PGM в группе особей
пос. Талон полиморфны, а в выборках мышей
пос. Снежный и м/р-на Солнечный – мономор-

фны. В локусе GOT обнаружен полиморфизм
у мышей из пос. Снежный и м/р-на Солнеч-
ный, а в поселении из пос. Талон данный мар-
кер мономорфный (табл. 2). Можно предпо-
ложить, что полевые мыши попали в пос. Та-
лон в результате разовой поставки сельскохо-
зяйственной продукции из Приморья.
Полученные результаты молекулярно-гене-

тического и аллозимного анализов свидетель-
ствуют о существовании в Магаданской обл.
небольших изолированных поселений A.
agrarius. Найдено, что полевые мыши пос.
Снежный и м/р-на Солнечный имеют единое
монофилетическое происхождение. Группи-
ровка этого вида в пос. Снежная Долина, по-
видимому, имеет полифилетическое проис-
хождение. Наиболее географически изолиро-
ванная популяция полевых мышей пос. Талон
имеет монофилетическое происхождение, от-
личное от всех остальных группировок этого
вида в Северном Приохотье. Высоко достовер-
ные генетические отличия между выборками
полевых мышей Магаданской обл. указывают
на изолированный характер выявленных по-
селений и позволяют рассматривать их как
самостоятельные популяции. Эти поселения
A. agrarius сформировывались, предположи-
тельно, в разное время в результате неоднок-
ратных инвазий. Плотность грызунов в них в
основном поддерживается на низком уровне,
лишь в отдельные годы давая локальные
всплески численности, какие были отмечены
в 2003 г. в пос. Талон и в 2005 и 2008 гг. в м/р-
не Солнечный. Низкая численность, видимо,
является основной причиной слабой миграци-
онной активности грызунов и изолированно-
го существования выявленных локальных по-
селений полевой мыши на территории Мага-
данской обл.
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A striped field mouse Apodemus agrarius is a new invading species for Magadan oblast, adapted
successfully to the ecological conditions of Northern Priokhotye. A full nucleotide sequence of mtDNA cytb
gene of the striped field mice from 4 local settlements of the region (Snezhnaya Dolina, Snezhny, Solnechny,
Talon) was determined. Five cytb haplotypes were found. The phylogenetic analysis showed the similar
structure of the nucleotide sequences of cytb of the striped field mice from Northern Priokhotye and haplotypes
of this species from the Far East-Chinese part of the species range. Most likely, the invasion of Apodemus
agrarius individuals to Talon came from Primorsky krai; to Snezhnaya Dolina - from Primorsky krai and
China; to Snezhny and Solnechny - from China only. The striped field mice inhabiting Snezhny and Solnechny
have the same monophyletic origin. The mice inhabiting Snezhnaya Dolina probably have polyphyletic
origin. The striped field mice from Talon have a distinct monophyletic origin, which differs from 3 other
settlements of the Northern Pryokhotye enclave. The samples from Snezhny, Talon and Solnechny are
significantly different among themselves according to 16 allozyme loci data. A downward tendency in
variability parameters of the striped field mouse from the Northern Priokhotye was revealed on the basis of
biochemical gene markers analysis. The genetic analysis showed that the studied local settlements of Apodemus
agrarius from Magadan oblast represent small isolated populations.

Key words: striped field mouse Apodemus agrarius, invading species, cytb gene (cytb), allozyme
variability, genetic variability, phylogenetic analysis.


