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Анализировали возможность использования взятого за стандарт при баркодинге фрагмента ДНК 
митохондриального гена субъединицы I цитохромоксидазы C для видовой идентификации 15 ви-
дов комаров родов Aedes и Ochlerotatus (Diptera: Culicidae), собранных в Томской и Кемеровской 
областях, и 14 видов комаров, нуклеотидные последовательности которых были получены из базы 
данных GenBank. Различия между особями одного вида в среднем составили 0,6 % (значения от  
0 до 1,6 %), между видами в пределах одного рода – 7,8 % (0,7–13,1 %), между видами разных родов –  
14,2 % (9,7–17,6 %). Для четырех пар видов (3,7 %) выявленные различия оказались меньше 2 %,  
т. е. не превысили порог межвидовых различий, принятый в системе штрихкодирования. В то же время 
для Och. euedes и Ae. vexans выявлена значительная внутривидовая изменчивость, соответственно 
1,6 % и 1,4 %, которая, однако, не превышает пороговые значения, принятые для внутривидовой 
дивергенции.

Ключевые слова: Aedes, Ochlerotatus, субъединица I цитохромоксидазы C (COI), штрихкодирование, 
филогения, дивергенция.
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ВВЕДЕНИЕ

Традиционные таксономические методы 
систематики, основанные на использовании 
морфологических критериев, трудоемки и час-
то недостаточно надежны для идентификации 
видов. В настоящее время для таксономических 
исследований необходимо применение меж-
дисциплинарного подхода, который включал 
бы комплекс данных – морфологических, 
экологических и молекулярно-генетических 
(Krzywinski, Besansky, 2003).

Достоверная и быстрая идентификация воз-
будителей заболеваний и их переносчиков имеет 
особое значение в медицинской энтомологии. 
При помощи молекулярно-генетических под-

ходов видовой диагностики можно проводить 
быструю и надежную идентификацию орга-
низмов на любой стадии развития, что, в свою 
очередь, позволяет выявить механизм передачи 
возбудителей и эпидемиологическую роль пе-
реносчиков (CywinskaCywinska et al alal., 2006).

Несмотря на то что к кровососущим насеко-
мым привлечено более пристальное внимание 
энтомологов и в целом они изучены более 
подробно, чем многие другие виды животных, 
наши представления о таксономии комаров 
остаются неполными. Со времени создания 
современной системы классификации кома-
ров (�dwards, 1932) число описанных видов�dwards, 1932) число описанных видов, 1932) число описанных видов 
комаров увеличилось более чем вдвое – с 1400 
до 3200 (�avortink, 1990; �arbach, Kitchin�,�avortink, 1990; �arbach, Kitchin�,, 1990; �arbach, Kitchin�,�arbach, Kitchin�,, Kitchin�,Kitchin�,, 
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Таблица 1 
Места сбора комаров

Место сбора Географические координаты
Томская область

г. Томск 56°30′00″ N, 84°58′00″ �
с. Чаинск 57°56′00″ N, 82°35′00″ �
с. Тахтамышево 56°23′00″ N, 84°52′00″ �
с. Тимирязевское 56°29′32″ N, 84°54′13″ �
с. Михайловка 57°16′27″ N, 85°47′03″ �
с. Коларово 56°21′00″ N, 84°56′00″ �

Кемеровская область
г. Гурьевск 54°17′00″ N, 85°56′00″ �
д. Дмитриевка 54°28′10″ N, 85°19′42″ �
пос. Белогорск 55°01′04″ N, 88°29′23″ �
д. Алаево 56°09′08″ N, 84°54′00″ �

1998). Описание новых видов в последние 
десятилетия, прежде всего, связано с широким 
применением молекулярных методов (BeebeBeebe et 
al., 2001; �l�uezar�l�uezar et al alal., 2010).

Для видовой идентификации комаров ис-
следователями применялись разнообразные 
подходы, включая электрофорез белков (�an�an 
Bortel et al alal., 1999), ДНК–ДНК гибридизацию 
(CooperCooper et al alal., 2002), а также методы, основой 
которых служит полимеразная цепная реак-
ция. Для поиска видоспецифичных признаков 
применяли микросателлитный анализ, анализ 
длин рестрикционных фрагментов ДНК (����),����),), 
метод случайным образом амплифицированной 
ДНК (���D) (Goswami���D) (Goswami) (GoswamiGoswami et al alal., 2005; Храброва 
и др., 2006). В основе большинства подходов 
лежит изучение изменчивости в специфичных 
ядерных локусах, чаще всего мишенью ис-
следований является рДНК (Kent et al., 2004; 
Smith, �onseca, 2004; Kampen, 2005; Marrelli 
et al., 2005). Показано, что митохондриальный 
ген субъединицы 1 цитохромоксидазы с (COI)COI)) 
может служить стандартным участком ДНК для 
целей биоидентификации (�ebert�ebert et al alal., 2003a, b).a, b)., b).b).).  
Идентификация образцов по последовательно-
сти стандартного участка гена COI называетсяCOI называется называется 
ДНК-штрихкодированием, или баркодингом 
(англ. barcodin�).barcodin�).).

Участок гена COI представлен сотнями ко-COI представлен сотнями ко- представлен сотнями ко-
пий на клетку, обычно лишен вставок/делеций 
и по сравнению с другими белок-кодирующими 
генами третьи нуклеотидные позиции этого 
гена характеризуются высокой частотой нук-
леотидных замен. Изменения аминокислотных 
последовательностей в этом гене происходят 
медленнее, чем в любом другом митохондри-
альном гене, что увеличивает разрешающую 
способность таксономического анализа и об-
легчает создание праймеров. В последнее время 
увеличилось количество работ по популяцион-
ной генетике и систематике, использующих 
митохондриальную ДНК (в частности, ген 
субъединицы I цитохромоксидазыI цитохромоксидазы цитохромоксидазы с) в качестве 
маркера (CywinskaCywinskaywinska et al. al.al.., 2006; Полуконова и 
др., 2009; Бачевская, Переверзева, 2010; Во-
ронова и др., 2011; Удалов, Беньковская, 2011; 
�aboudi et al alal., 2011; GibsonGibson et al.et al. al.al.., 2012).

В настоящем исследовании анализировалась 
возможность использования нуклеотидных 
последовательностей участка гена COI дляCOI для для 

идентификации видов комаров родов Aedes и 
Ochlerotatus из популяций Томской и Кемеров-
ской областей.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Материалом для настоящей работы служили 
личинки комаров I� возраста родовI� возраста родов возраста родов Aedes и 
Ochlerotatus, собранные на территории Томской 
и Кемеровской области (табл. 1).

Сбор личинок проводили по стандартной 
методике (Гуцевич и др., 1970). Личинки фик-
сировались в 96 %-м этаноле. Морфологическая 
идентификация личинок проводилась с исполь-
зованием стереомикроскопов МБС-12 (Россия), 
Olympus S��9 (�пония) по определителям (Гу- S��9 (�пония) по определителям (Гу-S��9 (�пония) по определителям (Гу-9 (�пония) по определителям (Гу-
цевич и др., 1970; Гуцевич, Дубицкий, 1981).

Выделение ДНК проводили с использова-
нием набора Invisorb® Spin DN� �xtraction KitKitit 
(Invitek, Германия) по методике, прилагаемой кInvitek, Германия) по методике, прилагаемой к, Германия) по методике, прилагаемой к 
набору. Для амплификации 5′-части митохонд-
риального гена субъединицы I цитохромокси-I цитохромокси- цитохромокси-
дазы с использовали стандартные праймеры: 
�CO1490 (5′-GG�C��C����C�����G���1490 (5′-GG�C��C����C�����G���
��GG-3′) и �CO2198 (5′-����C��C�GGG�-�CO2198 (5′-����C��C�GGG�-2198 (5′-����C��C�GGG�-����C��C�GGG�-
G�CC�������C�-3′) (�olmer-3′) (�olmer�olmer et al alal., 1994). 
Реакционная смесь содержала однократный 
ПЦР-буфер (60 мМ �ris – �Cl, 25 мM KCl,�ris – �Cl, 25 мM KCl, – �Cl, 25 мM KCl,�Cl, 25 мM KCl,, 25 мM KCl,M KCl, KCl,KCl,,  
10 мM 2 – меркаптоэтанол, 0,1 %-й Тритон Х –M 2 – меркаптоэтанол, 0,1 %-й Тритон Х – 2 – меркаптоэтанол, 0,1 %-й Тритон Х –  
100), 2,5 мМ M�ClM�Cl2, 200 мкM каждого dN��,M каждого dN��, каждого dN��,dN��,, 
1 единицу активности �a� ДНК-полимеразы�a� ДНК-полимеразы ДНК-полимеразы 
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(«СибЭнзим», г. Новосибирск), по 5 пмоль 
праймеров �CO1490 и �CO2198, 20 нг геном-�CO1490 и �CO2198, 20 нг геном-1490 и �CO2198, 20 нг геном-�CO2198, 20 нг геном-2198, 20 нг геном-
ной ДНК и деионизованную воду до объема 
15 мкл. Амплификацию проводили в програм-
мируемом термоциклере Bio-�adBio-�ad-�ad�ad® S1�����1����� 
�hermal Cycler (С�А). Условия амплификации: Cycler (С�А). Условия амплификации:Cycler (С�А). Условия амплификации: (С�А). Условия амплификации: 
первичная денатурация ДНК – 3 мин при 95 °С,  
затем 35 циклов, включающих три этапа: 1 мин  
при 94 °С, 1 мин при 55 °С, 1,5 мин при 72 °С;  
финальная достройка цепей – 7 мин при 72 °С.

Нуклеотидные последовательности участка 
гена COI определяли для 1–6 особей каждогоCOI определяли для 1–6 особей каждого определяли для 1–6 особей каждого 
вида комаров в прямом и обратном направ-
лении. Секвенирование проводили на прибо-
ре 3130 Genetic �nalyzer с использованиемGenetic �nalyzer с использованием �nalyzer с использованием�nalyzer с использованием с использованием 
Bi�Dye® �erminator v3.1 Cycle Se�uencin�® �erminator v3.1 Cycle Se�uencin��erminator v3.1 Cycle Se�uencin� v3.1 Cycle Se�uencin�v3.1 Cycle Se�uencin�3.1 Cycle Se�uencin�Cycle Se�uencin� Se�uencin�Se�uencin� 
Kit (�pplied Biosystems, С�А). Всего были (�pplied Biosystems, С�А). Всего были�pplied Biosystems, С�А). Всего были Biosystems, С�А). Всего былиBiosystems, С�А). Всего были, С�А). Всего были 
получены нуклеотидные последовательности 
протяженностью 538 п.н. для 68 образцов (15 
видов комаров рода Aedes и рода Ochlerotatus,, 
собранных на территории Томской и Кемеров-
ской областей). В анализ также были включены 
57 последовательностей 14 видов рода Aedes и 
рода Ochlerotatus из базы данных ДНК (Gen- из базы данных ДНК (Gen-Gen-
Bank). Каждый вид суммарно был представлен). Каждый вид суммарно был представлен 
1–23 последовательностями мтДНК (табл. 2).

Для редактирования нуклеотидных после-
довательностей применяли программу Se�uen-Se�uen-
cin� �nalysis 5.2 (�pplied Biosystems, С�А) и �nalysis 5.2 (�pplied Biosystems, С�А) и�nalysis 5.2 (�pplied Biosystems, С�А) и 5.2 (�pplied Biosystems, С�А) и�pplied Biosystems, С�А) и Biosystems, С�А) иBiosystems, С�А) и, С�А) и 
Se�Man�� II (DN�S��� Inc). Выравнивание�� II (DN�S��� Inc). ВыравниваниеII (DN�S��� Inc). Выравнивание (DN�S��� Inc). ВыравниваниеDN�S��� Inc). Выравнивание Inc). ВыравниваниеInc). Выравнивание). Выравнивание 
последовательностей проводили с помощью 
программы Clustal�� (�i��insClustal�� (�i��ins (�i��ins et al alal., 1996). Для 
построения схем филогенетических связей 
использовались пакеты программ N����O�KN����O�K 
4.6.0.0. и M�G�5 (BandeltM�G�5 (Bandelt5 (BandeltBandelt et al alal., 1999; �amura�amura 
et al alal., 2011).

РЕЗУЛЬТАТЫ

При анализе морфологических признаков 
личинок комаров было определено 12 видов 
рода Ochlerotatus и 3 вида рода Aedes (табл. 2). 
Для 8 представителей рода Ochlerotatus было 
выявлено перекрывание видоспецифичных 
признаков Och. cantans. cantanscantans и Och�� ����������� ������������������, и по-
этому для них было введено обозначение Och.. 
cantans/a��������. Эти особи были поделены 
на 4 «морфологические группы»: 1) личинки с 
морфологическими признаками Och. cantans. cantanscantans –  
жабры одной длины с седлом или длиннее; стиг-

мальная пластинка с характерным по строению 
задним отростком рычага: между основаниями 
направленных назад боковых ветвей имеется в 
различной степени развитая срединная ветвь в 
форме продолговатого листка (чаще слаборазви-
тая); передний клапан сильнее развит в длину, 
чем у других видов (рис. 1, а, б); 2) личинки с 
морфологическими признаками Och�� a���������� a��������a�������� –  

Таблица 2 
Образцы нуклеотидных последовательностей  

видов комаров родов Aedes и Ochlerotatus

Вид Образцы 
ДНК n

Och�� �xcr�c�a�� ��alker, 1856 Т 12
GB 11

Och. cantans / a�������� Mei�en, 
1818 / Mei�en, 1830

Т 8

Och. cantans GB 1
Och�� a�������� GB 1
Och. euedes �oward, Dyar et
Knab, 1913

Т
GB

5
4

Och�� b�h���g� Martini, 1926 Т 5
Och�� cy�r��� �udlow, 1920 К 2
Och�� r��ar��� Dyar et Knab, 1907 GB 3
Och�� cata�hy��a Dyar, 1916 Т 2

GB 3
Och�� ����at�� Co�uilett, 1904 GB 4
Och�� ��o���� Dyar, 1919 К 2
Och�� ca����� �allas, 1771 Т 1

GB 3
Och�� dor�a��� Mei�en, 1830 Т 3

GB 8
Och�� ��tr�d��� Dyar, 1919 Т 5

GB 2
Och�� d�a�ta��� �oward, Dyar et 
Knab, 1917

Т
GB

6
2

Och�� comm���� De Geer, 1776 Т 4
GB 7

Och�� ���ctor Kirby, 1837 Т 7
Ae. vexans Mei�en, 1830 Т 5

GB 4
A��� c���r��� Mei�en, 1818 GB 4
A��� ro���c�� Dolbeshkin, 
Gorickaja et Mitrofanova, 1930

Т 1

Всего 125

П р и м е ч а н и е .  Т – Томская область; K – Кемеровская 
область; GB – GenBank.
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жабры немного короче седла, стигмальная 
пластинка с двухраздельным задним отростком 
рычага обычного для рода строения (рис. 1, б, г); 
3) личинки, совмещающие черты обоих видов, –  
жабры немного короче седла, стигмальная плас-
тинка характерного для Och. cantans. cantanscantans строения 
(рис. 1, б, в); 4) особи с длинными жабрами и 
стигмальной пластинкой обычного для рода 
строения (рис. 1, а, г). Сравнение нуклеотидных 
последовательностей исследуемого региона 
мтДНК показало отсутствие связи между «мор-
фогруппой» и вариантом последовательности 
мтДНК. 

Таким образом, для выделяемых нами об-
разцов Och. cantans. cantanscantans/a�������� наблюдается не-
соответствие морфологических и генетических 
критериев идентичности.

Для оценки генетической дивергенции при-
меняли двухпараметрическую модель Кимуры 

(K2�). Внутривидовые различия составили вK2�). Внутривидовые различия составили в2�). Внутривидовые различия составили в�). Внутривидовые различия составили в). Внутривидовые различия составили в 
среднем 0,6 % (0–1,6 %), что превышает соот-
ветствующие средние значения для мотыльков 
и птиц – 0,3 % (�ebert�ebert et al alal., 2003a, 2004) и ко-a, 2004) и ко-, 2004) и ко-
маров из КНР – 0,4 % (��an� et al., 2012) и сопо-
ставимы с результатами, полученными для ка-
надских комаров – 0,6 % (CywinskaCywinska et alet al alal., 2006). 
Различия между видами в пределах одного рода 
в среднем составили 7,8 % (0,8–13,1 %), между 
видами разных родов – 14,3 % (9,7–17,6 %).  
Для четырех пар видов (3,7 % от общего числа 
попарных сравнений видов в пределах одного 
рода) выявленные различия оказались меньше 
2 %: Och�� �xcr�c�a���� �xcr�c�a���xcr�c�a�� и Och. cantans. cantanscantans / a�������� 
(0,8 %), Och�� ����at���� ����at������at�� и Och�� ��o������ ��o������o���� (1,1 %), 
Och�� ca������� ca�����ca����� и Och�� dor�a����� dor�a���dor�a��� (1,6 %), Och�� ����� ������
trudens и Och�� d�a�ta����� d�a�ta���d�a�ta��� (0,9 %). В то же время 
наблюдается значительная внутривидовая 
изменчивость у Och. euedes. euedeseuedes и Ae. vexans. vexansvexans (1,6 и 

Рис. 1. Хвостовая часть личинки I� возраста и задний отросток рычага стигмальной пластинки.I� возраста и задний отросток рычага стигмальной пластинки. возраста и задний отросток рычага стигмальной пластинки. 

а – жабры равны длине седла или длиннее; б – жабры короче седла; в – двухраздельный задний отросток рычага со 
срединной ветвью в форме продолговатого листка между основаниями направленных назад боковых ветвей (лепесток 
обозначен стрелкой); г – двухраздельный задний отросток рычага обычного для рода строения.
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1,4 % соответственно), однако эти значения не 
превышают пороговые уровни, принятые для 
внутривидовой дивергенции.

В связи с тем, что многие изученные нами 
нуклеотидные последовательности участка гена 
COI особей одного вида являются идентичны- особей одного вида являются идентичны-
ми, для построения филогенетического дерева 
из набора одинаковых последовательностей, 
относящихся к одному виду, оставляли только 
одну последовательность. Последовательность 
из базы данных, относящаяся к виду Och�� ca���� ca��can�
tans, не полностью перекрывается с другими, 
поэтому мы исключили ее из построения фило-
генетического древа, но включили в построение 
медианной сети (рис. 4.) Филогенетическое 
дерево изученных представителей родов Aedes 
и Ochlerotatus приведено на рис. 2. Большин-
ство особей одного вида группируются вместе, 
независимо от источника последовательностей. 
�вное разделение кластеров наблюдается в 
пределах двух видов – Och. euedes. euedeseuedes и Ae. vexans. vexansvexans. 
Нуклеотидные последовательности особей 
Och. euede. euedeeuedes, полученные в ходе наших иссле-, полученные в ходе наших иссле-
дований, и нуклеотидные последовательности, 
взятые из GenBank, распределяются по разнымGenBank, распределяются по разным, распределяются по разным 
кластерам. То же характерно и для особей вида 
Ae. vexans. vexansvexans.

ОБСУЖДЕНИЕ

Эффективная ДНК-система видовой иден-
тификации должна соответствовать трем ос-
новным условиям: 1) возможность получения 
из любого организма участка ДНК, выбранного 
в качестве маркерного; 2) простота анализа 
данных секвенирования; 3) информативность 
маркерной последовательности должна быть 
достаточной для видовой идентификации 
(CywinskaCywinska et al alal., 2006). В то же время наши 
исследования показали, что эти условия не 
выполняются в полной мере для участка ми-
тохондриального гена COI, который принят вCOI, который принят в, который принят в 
качестве стандартного для системы штрихко-
дирования. Согласно нашим данным, нижняя 
граница межвидовых различий не соответствует 
пороговым значениям. В системе штрихко-
дирования порогом внутри- и межвидовых 
различий служит уровень дивергенции 2 %. 
Однако 4 пары видов (Och�� �xcr�c�a���� �xcr�c�a���xcr�c�a�� и Och.. 
ca�ta���a���������a��������a��������, Och�� ����at���� ����at������at�� и Och�� ��o������ ��o������o����, 

Och�� ca������� ca�����ca����� и Och�� dor�a����� dor�a���dor�a���, Och�� d�a�ta����� d�a�ta���d�a�ta��� и 
Och�� ��tr�d����� ��tr�d�����tr�d���) невозможно дискриминировать 
с помощью баркодинга. В этих случаях виды 
имеют очень близкие или перекрывающиеся 
выявленные наборы вариантов фрагмента гена 
COI (рис. 2–4). Усредненные внутри этих пар (рис. 2–4). Усредненные внутри этих пар 
видов значения меры генетического расстояния 
K2� имели значения от 0,7 до 1,6 %. В этих груп-2� имели значения от 0,7 до 1,6 %. В этих груп-� имели значения от 0,7 до 1,6 %. В этих груп- имели значения от 0,7 до 1,6 %. В этих груп-
пах видов размах внутривидовой изменчивости 
оказывался сравнимым или же превышал сред-
нее значение межвидовой дифференциации. В 
паре видов Och�� d�a�ta����Och�� ��tr�d����� d�a�ta����Och�� ��tr�d���d�a�ta����Och�� ��tr�d����Och�� ��tr�d���Och�� ��tr�d����� ��tr�d�����tr�d��� особей 
разных видов, но с идентичными вариантами 
мтДНК нами не выявлено, в то же время наборы 
замен, характерных для этих видов, настолько 
плотно перекрываются, что можно прогнозиро-
вать выявление особей с одинаковой последова-
тельностью ДНК, используемой для баркодинга, 
но относящихся к разным видам. Аналогичная 
ситуация прослеживается для группы образцов 
Och�� �xcr�c�a���� �xcr�c�a���xcr�c�a��, Och. cantans. cantanscantans, Och�� a��������Och�� a���������� a��������a�������� и 
Och�� ca�ta�� �a���������� ca�ta�� �a��������ca�ta�� �a�������� �a��������a�������� (рис. 4). Группы образцов 
Och�� �xcr�c�a���� �xcr�c�a���xcr�c�a�� и Och�� ca�ta���a���������� ca�ta���a��������ca�ta���a���������a��������a�������� «пере-
секаются» на медианной сети. Примечательно, 
что образец Och�� a���������� a��������a�������� оказался идентичным 
одному из образцов Och�� �xcr�c�a���� �xcr�c�a���xcr�c�a��. Подобная 
картина перекрывания изменчивости по мтДНК 
была отмечена ранее для групп видов-двойников 
рода A�o�h���� (�helwell et al., 2000; MiсhelMiсhelсhelhel et al. al.al.., 
2005). Невозможность разделения с помощью 
анализа последовательности COI показана дляCOI показана для показана для 
пары близкородственных индийских видов рода 
Ochlerotatus – Och�� �orto�o�o������� �orto�o�o����� и Och�� �ard��� �ard� 
(KumarKumar et al. al.al.., 2007). Таким образом, отсутствие 
дифференциации по COI для изученных намиCOI для изученных нами для изученных нами 
групп близких видов Ochlerotatus является ин-
тересным, но не уникальным результатом. В то 
же время в отличие от групп видов-двойников 
A�o�h���� морфологический критерий, как пра-
вило, эффективен для разделения видов Ochlero�
tatus неразличимых с помощью баркодинга.

Несмотря на то что для ряда видов Och�Och�
lerotatus характерны близкие или перекрыва-
ющиеся наборы вариантов фрагмента гена COI,COI,, 
морфологические критерии для определения 
этих видов на личиночной стадии являются 
надежными. Так, личинки Och�� �xcr�c�a���� �xcr�c�a���xcr�c�a�� очень 
хорошо отличаются от других исследованных 
нами видов строением стигмальной пластинки –  
расстояние между вершинами задних клапанов 
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значительно превышает продольный диаметр 
пластинки; на вершинах задних клапанов име-
ются крючковидно изогнутые и утолщенные 
волоски. Och�� ����at���� ����at������at�� и Och�� ��o������ ��o������o���� различа-
ются длиной и толщиной антенн головы. У 
Och�� ca������� ca�����ca����� сифональный пучок состоит из 
5–10 ветвей и лежит за серединой дыхатель-
ной трубки, тогда как у Och�� dor�a����� dor�a���dor�a��� пучок из 
3–5 (редко больше) ветвей и располагается у 
середины дыхательной трубки. Och�� d�a�ta����� d�a�ta���d�a�ta��� 
можно легко отличить от других видов невоору-
женным глазом – длина его усиков превышает 
длину головы.

В ходе работы нами выявлена явная дивер-
генция между последовательностями ДНК по 
гену COICOI Och. euedes. euedeseuedes, полученными от особей, 
собранных нами в Томской области, с одной сто-
роны, и последовательностями ДНК Och. euedes 
С�А и Канады (взятыми из GenBank). Ана-GenBank). Ана-). Ана-
логичная картина прослеживается и для вида  
Ae. vexans. vexansvexans. Возможными причинами расхож-
дения групп изучаемых последовательностей 
могут служить либо ошибочная идентификация, 
либо существование истинной дивергенции 
внутри этих видов, т. е. наличие подвидов или 
видов-сиблингов. В Сибири отмечено присут-
ствие обоих подвидов Ae. vexans. vexansvexans – Ae. v. vexans. v. vexansv. vexans. vexansvexans  
и A��� ��� ����o����� ��� ����o������ ����o����� ����o�������o���, которые отличаются по морфо-
логическим признакам имаго, тогда как личинки 
их неразличимы (Гуцевич и др., 1970). В то же 
время для форм Ae. v. vexans. v. vexansv. vexans. vexansvexans и A��� ��� ����o����� ��� ����o������ ����o����� ����o�������o���  
выявлена идентичность штрихкодов (CywinskaCywinska 
et al alal., 2006). Для выяснения истинной причины 
внутривидовой изменчивости Ae. vexans. vexansvexans необ-
ходимо проведение дополнительных исследова-
ний с использованием морфологического анали-
за имаго. Что касается Och. euedes. euedeseuedes, то личинки 
этого вида, обитающие в Томской области, 
обладают характерными морфологическими 
чертами и без труда определяются.

Также следует отметить, что вид A��� ro���c���� ro���c��ro���c�� 
по участку гена COI значительно отличается отCOI значительно отличается от значительно отличается от 
вида A��� c���r����� c���r���c���r��� (GenBank) (4,6 %);GenBank) (4,6 %);) (4,6 %); A��� r����c����� r����c��r����c������c�����c�� 
был впервые описан в 1930 г. в качестве само-

Рис. 2. Филогенетическое дерево максимального правдоподобия для 
представителей родов Aedes и Ochlerotatus, построенное по участку 
гена COI протяженностью 538 п.н. Числа в основаниях ветвей соот-COI протяженностью 538 п.н. Числа в основаниях ветвей соот- протяженностью 538 п.н. Числа в основаниях ветвей соот-
ветствуют бутстреп-оценкам в процентах (проведено 1000 итеграций 
бутстрепа).
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стоятельного вида (Долбешкин и др., 1930). 
Позже некоторые отечественные авторы рас-
сматривали A��� r����c����� r����c��r����c������c�����c�� как подвид A��� c���r������ c���r���c���r��� 
(Гуцевич и др., 1970; Гуцевич, Дубицкий, 1981). 
Если в основном томе «Каталога комаров мира» 
(Kni�ht, Stone, 1977)Kni�ht, Stone, 1977), Stone, 1977)Stone, 1977), 1977) A��� r����c��A��� r����c���� r����c��r����c������c�����c�� рассматривался 
в качестве вида, то во втором приложении к «Ка-
талогу комаров мира» (��ard, 1984) его статус��ard, 1984) его статус, 1984) его статус 

был понижен до подвидового. Р.М. Горностаева 
приходит к выводу о том, что А��� r����c��r����c������c�����c�� – са-
мостоятельный вид (Горностаева, 2000, 2005; 
Gornostaeva, 2003, 2004). Результаты нашего, 2003, 2004). Результаты нашего 
исследования являются дополнительным под-
тверждением видового статуса A��� ro���c��A��� ro���c���� ro���c��ro���c��.

В дальнейшем особое внимание следует 
уделить вопросу видовой идентификации и ди-
вергенции Och. cantans. cantanscantans и Och�� a���������� a��������a��������, так как 
на данном этапе исследований как морфологиче-
ский, так и молекулярно-генетический анализы 
свидетельствуют о возможности гибридизации 
или существовании переходных форм.

В ряде случаев точная видовая идентифика-
ция комаров оказывается затруднительной, так 
как для некоторых видов четкие диагностиче-
ские признаки выявлены либо только для личи-
ночной, либо только для имагинальной стадий 
развития. Это обусловливает необходимость 
включения имаго видов Ochlerotatus в комплекс 
дальнейших морфологических и молекулярно-
генетических исследований.

Хотя метод ДНК-штрихкодирования в по-
следнее время и получил широкое распростра-
нение, однако его использование для целей 
видовой диагностики комаров не является 
абсолютно надежным. Нами показано, что для 
ряда видов, хорошо различимых по морфоло-
гии, тем не менее, межвидовые различия по 
участку гена COI могут (1) не соответствоватьCOI могут (1) не соответствовать могут (1) не соответствовать 
пороговым значениям, принятым в системе 

Рис. 3. Медианная сеть по участку гена COI образцовCOI образцов образцов  
видов Och�� ��tr�d����� ��tr�d�����tr�d��� (белый) и Och�� d�a�ta����� d�a�ta���d�a�ta��� (чер-
ный). Размер кружков пропорционален числу образ-
цов с соответствующей последовательностью ДНК.

Рис. 4. Медианная сеть по последовательности ДНК фрагмента гена COI некоторых видов родаCOI некоторых видов рода некоторых видов рода Ochlerotatus. 
Размер кружков пропорционален числу образцов с соответствующим вариантом последовательности ДНК. 

Обозначения: серый цвет – Och. euedes. euedeseuedes, собранные нами в Томской и Кемеровской областях; белый – последователь-
ности Och. euedesOch. euedes. euedeseuedes, представленные в базе данных и собранные в Северной Америке; черный – Och. cantans. cantanscantans; зеленый –  
Och�� �xcr�c�a���� �xcr�c�a���xcr�c�a��; синий – Och�� a���������� a��������a��������; красный – ДНК образцов, промежуточных по морфологии между Och. cantans. cantanscantans 
и Och�� a���������� a��������a��������.
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штрихкодирования, или (2) даже в ряде слу-
чаев наблюдаются «перекрывания» спектра 
изменчивости у близких видов. Следовательно, 
интерпретацию результатов ДНК-штрихкодиро-
вания необходимо проводить с осторожностью, 
учитывая и сопоставляя данные молекулярной 
генетики и морфологии.

Авторы выражают искреннюю признатель-
ность А.В. Симаковой и А.Т. Колесникову за 
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при подготовке рукописи статьи.
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Summary

Se�uence variation in the 538-bp fra�ment from the 5′ end of the COI re�ion was analyzed to test its usefulness 
in the identification of 15 mos�uito species of the �enera Aedes and Ochlerotatus (Diptera: Culicidae) from 
�omsk and Kemerovo re�ions and 14 species from GenBank. �he diver�ences between con�eneric species 
avera�ed 7,8 % (from 0,7 to 13,1 %), whereas those for conspecific individuals avera�ed 0,57 % (0 to 1,6 %).  
�he se�uences for four species pairs (3,7 %) showed < 2 % diver�ence. In most cases, individuals of a 
sin�le species �rouped closely to�ether, but deeper diver�ences were detected in two species (Och. euedes 
and Ae. vexans).

Key words: Aedes, Ochlerotatus, COI, barcodin�, phylo�eny, diver�ence. 


