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Исследованы филогенетические взаимоотношения эндемика Байкала Paratanytarsus bai-

calensis (Tshern.) с представителями двух родов трибы Tanytarsini. Анализ филогенетических
связей проведен на основе 117 нуклеотидных последовательностей фрагмента гена мтДНК
СОI, принадлежащих 33 видам из родов Paratanytarsus и Micropsectra. Установлено, что бай-
кальский вид по происхождению близок к географически удаленным европейским видам
P. austriacus, P. hyperboreus и генетически неоднороден.
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Фауна хирономид оз. Байкал разнообразна, в ее
составе отмечено 166 видов из 67 родов, 5 подсе-
мейств: Tanypodinae (11), Prodiamesinae (2), Diame-
sinae (10), Orthocladiinae (59), Chironominae (84) [1].
Байкальские эндемики составляют около 10% от об-
щего числа видов. Триба Tanytarsini в озере представ-
лена 34 видами из 8 родов: Cladotanytarsus, Constem-
pellina, Corynocera, Micropsectra, Neozavrelia, Parata-
nytarsus, Rheotanytarsus, Tanytarsus. Только в двух из
них — Neozavrelia и Paratanytarsus есть эндемичные
виды. Эти роды в Байкале, в отличие от рода Ser-
gentia трибы Chironomini, не образуют букеты видов.

Эндемик Paratanytarsus baicalensis (Tshern.) ши-
роко распространен в Байкале в диапазоне глубин
от 1 до 200 м. Впервые этот вид был описан А.А. Чер-
новским [2] по личинке как Pseudochironomus baica-
lensis, а позднее А.А. Линевич [3] приведен по имаго
и куколке как Micropsectra? baicalensis, но без полного
их описания. В.Я. Панкратова [4], P. Ashe, P.S. Crans-
ton [5] приводят вид в составе рода Paratanytarsus.

Цель работы — выяснить таксономическое по-
ложение байкальского эндемика P. baicalensis и его
филогенетические взаимоотношения с другими ви-
дами трибы Tanytarsini.

Сбор материала произведен в оз. Байкал в лет-
ние месяцы 2005—2006 гг. Личинки хирономид
были собраны на каменистых грунтах у м. Березо-
вый, на глубинах 4—10 м и на мелком заиленном
песке у губы Семисосенная, на глубинах 35—40 м.

Байкальские виды идентифицировали по по-
стоянным препаратам, изготовленным в жидкости
Фора—Берлезе из головного и заднего отделов тела
личинок хирономид. ДНК экстрагировали из сред-
ней части тела этих же личинок по модифицирован-
ной методике Дойла—Диксона [6]. Амплификацию
фрагмента гена COI проводили методом ПЦР с ис-

пользованием праймеров L1490 (5ґ—GGTCAACAA-
ATCATAAAGATATTGG—3ґ) и H2198 (5ґ—TAAACT-
TCAGGGTGACCAAAAAATCA—3ґ). ПЦР включала
30 циклов по 45 с с температурой отжига прайме-
ров 41°. Для байкальских личинок хирономид было
определено 12 нуклеотидных последовательностей
мтДНК СО1 длиной 600 п.н. Для оценки филоге-
нетических взаимоотношений эндемика P. baicalensis
с другими представителями этого рода, а также рода
Micropsecta, были использованы 117 нуклеотидных
последовательностей (по 560 п.н.) фрагмента гена
мтДНК СОI личинок хирономид из оз. Байкал и
GenBank: AJ885006—AJ885011, AM398684—AM398737,
AM398745—AM398765, AY583786—AY583822, AY752669,
DQ393838—DQ393850, DQ393884, DQ393886, DQ393887,
DQ393889, GU073167—GU073185, принадлежащих
33 видам.

Филогенетическое древо хирономид строили ме-
тодом максимального правдоподобия с помощью
программы Phyml [7]. Достоверность ветвления оце-
нивали непараметрическим бутстрепом (1000 реплик)
и байесовским подходом, реализованным в програм-
ме MrBayes v.3.1.2 [8]. В обоих случаях использовали
модель молекулярной эволюции Хасегавы и др. [9].
Матрицы попарных генетических расстояний и ста-
тистический анализ на их основе проводили с по-
мощью пакета АРЕ на языке R [10].

На филогенетическом дереве P. baicalensis до-
стоверно кластеризуется с двумя европейскими ви-
дами P. austriacus и P. hyperboreus (рис. 1). Первый
широко распространен по всей Европе, а второй
встречается преимущественно в Норвегии, Швеции
и Финляндии [6]. Несмотря на географическую ра-
зобщенность, очевидно, что у P. austriacus, P. hyper-
boreus и P. baicalensis относительно недавно сущест-
вовал общий предок.
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Рис. 1. Филогенетическое дерево хирономид родов Paratanytarsus и Micropsectra трибы Tanytarsini подсемейства Chironominae (Diptera,
Chironomidae), построенное методом максимального правдоподобия. На ветвях цифрами обозначены бутстреп-поддержки (> 50%),

в скобках указаны постериорные вероятности (> 0,50)
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Не все исследованные виды Paratanytarsus и Mic-
ropsectra кластеризуются с представителями своего

рода. В частности, P. laetipes и M. radialis можно рас-
сматривать как сестринские виды, вероятно, недав-
но разошедшиеся, то же относится и к некоторым
другим видам (см. рис. 1). Возможно, это является
и следствием того, что таксономия хирономид осно-
вывается на морфологии организмов на разных ста-
диях онтогенеза. Помимо топологии дерева попар-
ные генетические расстояния между видами родов
Paratanytarsus и Micropsectra примерно одинаковы.
На рис. 2, А показано распределение внутриродовых
попарных мутационных расстояний при условии,
что каждый вид представлен единственной после-
довательностью.

В пределах рода Paratanytarsus межвидовые раз-
личия (по генетическим дистанциям) гораздо боль-
ше, чем внутривидовые (см. рис. 2, Б). Все исследо-
ванные байкальские личинки хирономид на дереве
образуют два кластера (см. рис. 1), расстояние меж-
ду которыми превышает уровень внутривидового
полиморфизма, характерного для других представи-
телей рода Paratanytarsus. С одной стороны, этого
различия недостаточно для того, чтобы однозначно
свидетельствовать о существовании двух сестрин-
ских видов-близнецов в Байкале. С другой стороны,
следует отметить, что внутривидовые различия име-
ют сходный размах в обоих родах, который, возмож-
но, возник за счет каких-то процессов недавнего
видообразования.

Таким образом, молекулярно-филогенетические
исследования личинок P. baicalensis подтверждают
статус вида в рамках рода Paratanytarsus. Байкаль-
ский по происхождению вид близок к географи-
чески удаленным европейским видам P. austriacus и
P. hyperboreus и генетически неоднороден, образует
на дереве два кластера, позволяющих предположить
наличие в Байкале двух видов-близнецов.

* * *

Работа выполнена при частичной финансовой
поддержке Российского фонда фундаментальных ис-
следований (грант № 09-04-00972).
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дистанции, по оси ординат — их количество
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PHYLOGENETIC RELATIONSHIPS OF ENDEMIC PARATANYTARSUS BAICALENSIS

(TSHERN.) TO SOME SPECIES OF PARATANYTARSUS THIEN. ET BAUSE
AND MICROPSECTRA KIEFF. (DIPTERA, CHIRONOMIDAE)

L.S. Kravtsova, O.V. Mayer, D.Yu. Sherbakov

Phylogenetic relationships of Baikalian endemic Chironomid Paratanytarsus baicalensis (Tshern.)

and other representaives of tribe Tanytarsini have been studied using 117 partial sequences of mito-

chondrial gene COI belonging to 33 species of Paratanytarsus и Micropsectra. It was shown that

the Baikalian species is closely related to two European species P. austriacus, P. hyperboreus and

itself it splits into two genetically distinctive clades.
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