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В статье приведены данные об аллельном и генотипическом разнообразии 
украинских и армянских популяций партеногенетической ящерицы Darevskia 
armeniaca. Индивидуальные генотипы исследуемых особей были установлены по 
сочетанию аллельных вариантов трёх микросателлитных локусов. Предполагается, 
что в интродуцированной украинской популяции после переселения возникло два 
новых генотипа. Предложены молекулярные механизмы возникновения этих новых 
генотипов. Приведены значения наблюдаемой гетерозиготности и генетических 
расстояний Fst для интродуцированной украинской популяции, её исходной 
армянской популяции и группы других армянских популяций. 
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Введение 

Изменение биологических и 
генотипических характеристик 
животных под воздействием новых 
условий существования представляет 
большой научный интерес, в частности, 
для понимания начальных этапов 
дивергенции и видообразования.  
В этом отношении особенно 
перспективно изучение земноводных и 
пресмыкающихся, которые имеют 
повышенную реакцию на многие 
факторы среды, относительно 
малоподвижны и привязаны к местам 
своего обитания. При этом 
преднамеренная интродукция животных 
с известным началом эксперимента 
позволяет соотнести во времени любые 
изменения, происходящие в популяции. 

В таком эксперименте особый интерес 
представляют партеногенетические 
виды животных с клональным типом 
наследования. 

В 1963 г. И.С. Даревский и  
Н.Н. Щербак, положили начало 
эксперименту по интродукции 
партеногенетического вида ящериц 
Darevskia armeniaca из Закавказья на 
Украину [Даревский, Щербак, 1967]. 
Исходная популяция D. armeniaca была 
представлена 126 половозрелыми 
самками, отловленными на 
Семёновском перевале в округе  
г. Степанована Северной Армении 
(49°56′10″с. ш. и 28°53′10″ в. д., высота 
над уровнем моря 1450 м). Эти 
ящерицы были выпущены в каньоне  
р. Тетерев в 22 км выше г. Житомира 
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(41°01′15″ с. ш. и 44°22′54″ в. д., высота 
над уровнем моря 243 м). Выбор района 
выпуска ящериц определялся сходством 
скальных биотопов. В частности, в 
бассейне р. Тетерев был участок, 
который представлял подобие ущелья 
Кавказских гор. Интродукция прошла 
успешно, ареал украинской популяции 
увеличился к 1998 г. примерно в 10 раз, 
несмотря на гибель значительной части 
переселенцев в первую суровую зиму 
1963–1964 гг. [Доценко, 2007]. 

Сравнение исходной и 
интродуцированной популяций, 
проведённое через 35 лет по 12 
фенотипическим признакам, не выявило 
у них изменений, за исключением 
размера тела, который несколько 
увеличился у особей украинской 
популяции вследствие более 
прохладного климата [Доценко и др., 
2008–2009]. Молекулярно-генетические 
методы, – RAPD и ДНК-
фингерпринтинг, – также не 
обнаружили заметных различий между 
этими популяциями [Даревский и др., 
1998]. В настоящей работе 
представлены данные по 
генотипированию ящериц D. armeniaca 
исходной популяции (Семёновский 
перевал, Армения) и переселённой на 
Украину популяции, для которого 
использовали три микросателлитных 
локуса (Du215, Du281 и Du323), а также 
данные по распределению выявленных 
генотипов в этих популяциях. 
Результаты свидетельствуют о наличии 
генотипических различий между 
исходной и интродуцированной 
популяциями D. armeniaca. 
 

Материалы и методы 
В работе использованы 

коллекционные образцы ДНК ящериц 
D. armeniaca (1 популяция из Украины 
50°11′33.7″N, 28°19′04.3″E – 16 особей; 
популяция «Семёновский перевал» из 
Армении (родительская популяция для 
украинской популяции) 40°39′52.6″N, 
44°53′24.4″E – 8 особей; 13 популяций 
из Армении: «Папанино» 40°42′27.7″N, 

44°45′43.9″E – 4 особи; «Лчашен» 
40°30′45.9″N, 44°54′3.2″E – 1 особь; 
«Тэж» 40°42′8.1″N, 44°36′30.8″E –  
8 особей; «Кутчак» 40°31′49.8″N, 
44°17′3.4″E – 7 особей; «Алаверды» 
41°04′50.8″N, 44°39′27.1″E – 3 особи; 
«Степанаван» 41°03′21.8″N, 
44°21′33.5″E – 9 особей; «Пушкинский 
перевал» 40°54′42.1″N, 44°25′55.6″E –  
7 особей; «Медведь-гора» 40°58′45.8″N, 
44°24′32.7″E – 12 особей; «Артик» 
40°38′25.9″N, 43°54′14.4″E – 18 особей; 
«Лчап» 40°28′02.4″N, 45°03′43.5″E –  
1 особь; «Такярлу» 40°37′20.2″N, 
44°34′51.4″E – 21 особь; «Меградзор» 
40°36′45.1″N, 44°36′23.5″E – 9 особей; 
«Сотк» 40°12′43.8″N, 45°52′42.6″E –  
3 особи. Локализация популяций 
представлена на рисунке 1. 
Молекулярно-генетические методики 
исследования (выделение ДНК, подбор 
праймеров и условий ПЦР) 
соответствуют применяемым нами 
ранее [Малышева и др., 2008].  
Для генотипирования использовали 
аллели микросателлитных локусов 
Du215 (3 аллельных варианта),  
Du281 (4 аллельных варианта),  
Du323 (3 аллельных варианта). Все 
выявленные аллели секвенированы  
на автоматическом секвенаторе ABI 
PRISM 3100-Avant и депонированы в 
GenBank [Малышева и др., 2008]. С 
помощью данных процедур установлена 
аллельная структура генотипа каждой 
особи. Данные по изменчивости этих 
аллельных вариантов представлены в 
таблице 1. Генетические параметры 
популяций (гетерозиготность и  
Fst значения) определяли с помощью  
Web-версии компьютерной программы 
POPTREEW (http://www.med.kagawa-
u.ac.jp/~genomelb/takezaki/poptreew/inde
x.html). Расчёты по описательной 
статистике (среднее арифметическое, 
дисперсии, размах, стандартные 
отклонения и ошибки) и 
дисперсионному анализу ANOVA 
выполнены с применением 
компьютерной программы 
STATISTICA 7. 
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Рис. 1. Локализация популяций D. armeniaca на Украине и в Армении: 1 – украинская 
(перемещённая) популяция, 2 – популяция «Семёновский перевал» (исходная) 
(показана чёрным квадратом), 3 – популяция «Папанино», 4 – популяция «Лчашен»,  
5 – популяция «Тэж», 6 – популяция «Кутчак», 7 – популяция «Алаверды»,  
8 – популяция «Степанаван», 9 – популяция «Пушкинский перевал», 10 – популяция 
«Медведь-гора», 11 – популяция «Артик», 12 – популяция «Лчап», 13 – популяция 
«Такярлу», 14 – популяция «Меградзор», 15 – популяция «Сотк». 
 

Результаты и обсуждение 
Индивидуальные генотипы для всех 

исследуемых особей были установлены 
по сочетанию аллельных вариантов  
трёх микросателлитных локусов, 
представленных в таблице 1. 
Выявленные аллели различались по 
структуре микросателлитных кластеров 
и по однонуклеотидным вариациям в 
прилежащих к микросателлиту участках 
ДНК. 

По нашему мнению, эти аллельные 
различия отражают гибридное 
происхождение партеногенетического 

вида D. armeniaca в результате 
межвидовой гибридизации двуполых 
родительских видов D. valentini 
(отцовский вид) и D. mixta 
(материнский вид) [Moritz et al., 1992],  
а также возможные мутации (прежде 
всего в микросателлитной ДНК), 
возникающие в ходе эволюционной 
истории партеновида. 

В таблице 2 представлены данные  
о структуре генотипов D. armeniaca и 
их распределении в исследуемых 
популяциях. Всего у D. armeniaca 
выявлено 7 генотипов. В соответствии 
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с изменчивостью аллельных вариантов, 
каждый из них характеризуется 
наличием нескольких микросателлитных 
кластеров с различным числом звеньев, 
мутациями внутри звеньев и 
устойчивыми нуклеотидными заменами 
во фланкирующих микросателлитные 
кластеры областях генома. Из таблицы 
2 следует, что генотип № 1 является 
преобладающим в суммарной выборке 
D. armeniaca, а генотип № 2 является 
преобладающим в популяции 
«Семеновский перевал» и в украинской 
популяции. Причем, видимо, 
преобладание генотипа №2 на Украине 
наследуется от исходной популяции 
«Семёновский перевал». Вообще, 
популяция «Семёновский перевал» по 
набору генотипов сильно отличается  
от других армянских популяций –  
не только наличием уникального  
для Армении генотипа № 2, но и 
отсутствием генотипов № 5 и № 6. 
Генотип № 3, скорее всего, 
присутствует в популяции 
«Семёновский перевал», но он не был 
отобран в процессе отлова особей. 
Вывод о его наличии в популяции 
«Семёновский перевал» можно сделать 
на основании того, что этот генотип 
есть в украинской популяции и 
маловероятно его независимое 
появление на Украине, учитывая 
сложную комбинацию различных 
микросателлитных звеньев и 
нуклеотидных замен во фланкирующих 
областях локусов, составляющих этот 
генотип. Исходя из данных таблицы 2, 
украинская популяция демонстрирует 
выраженные процессы генетической 
дифференциации, заключающиеся в 
появлении новых генотипов и 
изменении соотношения генотипов, 
унаследованных от исходной армянской 
популяции. Так, на Украине появились 
отсутствующие в Армении генотипы 
№ 4 и № 7, что, видимо, является 
отражением процесса, приводящего к 
возникновению мутантных аллелей de 
novo. В украинской популяции сильно 
уменьшилась доля мажорного генотипа 
за счёт увеличения доли вновь 

возникших генотипов (№ 4 и № 7) и 
генотипов № 1 и № 3. Такое быстрое 
изменение соотношения уже 
существующих генотипов вызвано,  
по-нашему мнению, эффектом 
«горлышка бутылки», через который 
прошла украинская популяция после 
интродукции. Известно, что 
значительная часть из 129 переселённых 
ящериц погибла в первую зиму (1963–
1964 гг.) после выпуска из-за отсутствия 
освоенных зимовальных убежищ 
[Доценко, 2007]. В следующем 1964 г. 
на месте выпуска было обнаружено 
лишь 6 переселенцев, а в 1965 г. было 
отмечено 6 взрослых особей и две 
молодые, рождения текущего года.  
И только на четвёртый год было 
зарегистрировано 33 взрослых, в  
том числе, 6 молодых ящериц. 
Последующие наблюдения ящериц 
интродуцированной популяции, 
проведённые сотрудниками 
зоологического музея НАН Украины, 
показали, что переселенцы заселили 
весь скальный участок на берегу  
р. Тетерев и прилегающие территории 
[Доценко, 2007; Доценко и др., 2008–
2009]. Вся площадь их распространения 
достигла 3–4 тыс. м2. При этом 
отмечена значительная неравномерность 
в распространении ящериц на разных 
участках в зависимости от степени 
инсоляции. В целом, плотность этой 
популяции превышала таковую на 
Кавказе. На сегодня общая численность 
D. armeniaca на Украине составляет 
несколько десятков тысяч особей. 
Таким образом, выявленные нами 
изменения в генотипической 
(клональной) структуре интродуцентов, 
по-видимому, связаны со 
специфическими условиями развития 
этой популяции, в частности, с 
погодными факторами, особенностями 
зимовки и различными факторами 
воздействия человека. 

Мутации, затрагивающие число 
микросателлитных звеньев у аллелей 
исследуемых локусов, нуклеотидный 
состав звена и нуклеотидные замены  
во фланкирующих микросателлитные 
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кластеры областях, по-видимому, 
имеют различные скорость, время 
возникновения и молекулярные 
механизмы происхождения. Так, в 
нашей предыдущей работе, на примере 
другого партеногенетического вида 
рода Darevskia – Darevskia dahli [Vergun 
et al., 2014], было установлено, что 
устойчивые сочетания единичных 
нуклеотидных замен во фланкирующих 
микросателлитные кластеры областях 
соответствуют по времени своего 
возникновения времени гибридизации 
исходных в филогенетическом 
отношении родительских двуполых 
видов и устойчиво наследуются в 
популяциях дочерних видов, образуя 
гаплотипы, число которых равно числу 
актов гибридизации родительских 
видов. Относительно D. armeniaca,  
на основании использования  
указанных трёх маркерных локусов, 
можно утверждать, что все особи,  
как в Армении, так и на Украине 
принадлежат к одному и тому  
же гаплотипу и не имеют  
мутаций в нуклеотидном составе 
микросателлитных звеньев, отличных 
от наследуемых аллелей по «отцовской» 
и «материнской» линиям (табл. 1). Все 
вариации в генотипах затрагивают лишь 
число (GATA) звеньев в одних и  
тех же кластерах для «материнской»  
и «отцовской» линии наследования, 
соответственно. Это обстоятельство 
делает применяемый нами набор 
локусов удобным для реконструкции 
процессов происхождения генотипов в 
исследуемых популяциях. На рисунке 2 
представлены филогенетические сети 
происхождения генотипов в случае 
гипотезы одновременного закрепления 
в популяциях возникших мутаций  
(рис. 2А) и последовательного их 
закрепления (рис. 2Б). Видно, что нами 
в качестве исходного генотипа был 
выбран генотип № 1. Это объясняется 
следующими соображениями: 1) 
генотип № 1 является мажорным и 
самым распространённым в генофонде 
вида D. armeniaca; 2) при выборе 
генотипа № 1 в качестве исходного, 

направления всех мутаций ведут к 
увеличению ровно на одно GATA звено 
для каждого микросателлитного 
кластера во всех генотипах. Это 
соответствует принципу минимальной 
эволюции и также термодинамическим 
критериям молекулярной эволюции 
микросателлитов, рассмотренных нами 
в работе [Омельченко, Корчагин, 2009], 
в которой показано, что 
микросателлитные кластеры сходного 
строения имеют сходные направления 
мутаций, ведущих либо к увеличению, 
либо к уменьшению числа 
микросателлитных звеньев, в 
зависимости от локального минимума 
энергии Гиббса аллеля. 

Из рисунка 2 также следует, что для 
указанных генотипов возможны 
различные пути эволюции. В случае 
принятия гипотезы о том, что мутации  
в различных локусах происходят 
одновременно и одновременно 
закрепляются в популяциях (см. рис. 
2А), следует указать, что каждый 
генотип произошёл из генотипа № 1 
путём увеличения микросателлитного 
кластера на одно GATA звено, кроме 
генотипов № 4 и № 7, которые 
образовались в результате двух 
одновременных однозвеньевых 
мутаций. По этой модели украинская 
популяция демонстрирует скорости 
мутаций в одних и тех же локусах, 
значительно превышающие скорости 
мутаций в армянских популяциях. По 
другой модели, согласно которой 
мутации в одних и тех же локусах и в 
одних и тех же микросателлитах 
происходят с одинаковой скоростью, 
независимо от популяционной 
принадлежности особи, следует принять 
тот факт, что мутации закреплялись в 
популяциях последовательно (см. рис. 
2Б). Кроме того, данное утверждение 
согласуется с «пошаговой мутационной 
моделью» (Stepwise mutation (SM) 
model) микросателлитной изменчивости, 
в рамках которой мутации в 
микросателлитах последовательно 
изменяют микросателлит, уменьшая или 
увеличивая его только на одно звено 
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Рис. 2. Филогенетические сети происхождения генотипов в случае гипотезы 
одновременного закрепления в популяциях возникших мутаций (А) и 
последовательного их закрепления (Б). Серым фоном закрашены генотипы, возникшие 
в популяции, интродуцированной на Украину. Пунктирной линией показаны наименее 
вероятные мутации (см. объяснение в тексте). Подписи над стрелками описывают 
мутации следующим образом: Локус_Номер исходного аллеля Номер мутантного 
аллеля_(+)увеличение/(–)уменьшение GATA-кластера на n звеньев. 
 
за один акт мутации [Oliveira et al., 
2006; Badaeva et al., 2008]. В этом 
случае становятся понятны пути 
происхождения генотипов № 4 и № 7  
в украинской популяции, при которых 
оба этих генотипа произошли из 
генотипа № 2. Пути происхождения 
генотипа № 4 от генотипа № 6 и 
генотипа № 7 от генотипа № 3 
считаются маловероятными, так как 
генотипы № 3 и № 4 не обнаружены в 
популяции «Семёновский перевал»,  
при этом генотип № 2 является самым 

часто встречаемым как в украинской 
популяции, так и в популяции 
«Семёновский перевал». Главный вывод 
из этой модели состоит в том, что, зная 
время появления генотипа № 2 на 
Украине (интродукция 1963 г.), и время 
обнаружения генотипов № 4 и № 7 в 
украинской популяции (отлов ящериц  
в 2001 г.), можно определить верхнюю 
временную границу мутирования и 
закрепления этой однозвеньевой 
микросателлитной мутации в 
популяции, равную 38 годам. 
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Рассмотренные нами мутационные 
процессы привели к тому, что в 
интродуцированной украинской 
популяции разнообразие генотипов  
(5 генотипов) превзошло таковое не 
только в исходной популяции 
«Семёновский перевал» (2 генотипа),  
но и генотипическое разнообразие  
всего вида на территории Армении  
(4 генотипа). На уровне аллельного 
разнообразия это явление 
подтверждается наблюдаемой 
гетерозиготностью (Ннаб.) популяций: 
для украинской популяции Ннаб = 0.575 
(SE = 0.011), для популяции 
«Семёновский перевал» Ннаб = 0.518 
(SE = 0.018), для суммарной выборки из 
других популяций Армении Ннаб = 0.515 
(SE = 0.010). С учётом стандартных 
ошибок можно утверждать, что  
по такому внутрипопуляционному 
показателю генетического разнообразия 
как гетерозиготность исходная для 
интродукции популяция «Семёновский 
перевал» равна всем другим армянским 
популяциям. Это даёт нам основание 
полагать, что, если бы интродукции 
подверглась любая другая популяции из 
Армении, то украинская популяция 
также бы демонстрировала увеличение 
внутрипопуляционного генетического 
разнообразия, как на уровне аллелей, 
так и на уровне генотипов. Таким 
образом, можно предположить, что 
высокий уровень аллельного и 
генотипического разнообразия  
D. armeniaca на Украине достигнут не 
за счёт того, что исходная популяция 
была изначально более генетически 
разнообразна, а по другим причинам. 

Следует отметить, что интродукция 
вида может сопровождаться  
как уменьшением генетического 
разнообразия, так и увеличением  
этого показателя, а, кроме того, 
гетерозиготность интродуцированной 
популяции относительно исходной 
может не измениться. Уменьшение 
гетерозиготности мы можем наблюдать 
на примере популяций домового 
воробья Passer domesticus, где значения 
Ннаб для исходных популяций 

варьируют от 0.77 до 0.89, а значения 
для инвазивных популяций – от 0.59 до 
0.81 [Schrey et al., 2011]. Значительное 
уменьшение уровня гетерозиготности  
в интродуцированных популяциях 
наблюдается у четырёх видов рыб  
рода Neogobius, обитающих в  
Понто-Каспийском водном бассейне 
[Ondrackova et al., 2012]. При этом, 
значения Fst между исходными и 
инвазивными популяциями варьируют в 
широком диапазоне от 0.053 до 0.591. 
Для партеновидов известны случаи, 
когда успешная инвазия возможна  
из исходной популяции с низким 
генотипическим разнообразием и 
сохранением в интродуцированной 
популяции низкого уровня 
генотипического разнообразия, как  
это показано на примере популяций 
новозеландской улитки Potamopyrgus 
antipodarum в США [Dybdahl, Drown, 
2011]. Тенденция сохранения уровня 
гетерозиготности в исходной и 
интродуцированной популяции 
наблюдается и в случае инвазии 
обыкновенной скальной ящерицы 
Podarcis muralis из Восточной Франции 
в Германию [Schulte et al., 2012]. Также 
одинаковые уровни гетерозиготности 
наблюдаются в исходных (США –  
в среднем Ннаб = 0.656) и 
интродуцированных (Швеция, Дания, 
Германия, Великобритания и Франция – 
в среднем Ннаб = 0.644) популяциях 
морских моллюсков Crepidula fornicata 
[Riquet et al., 2013]. На ряду с 
вышеописанными случаями есть 
примеры, где интродуцированные 
популяции демонстрируют высокий 
уровень гетерозиготности, как в 
популяциях двух видов крабов – 
Hemigrapsus sanguineus и Hemigrapsus 
takanoi, у которых уровень 
наблюдаемой гетерозиготности доходит 
до 0.935 и до 0.781 соответственно 
[Poux et al., 2015]. Впрочем, как 
отмечают авторы приведённых работ, 
повышение уровня гетерозиготности 
происходит в тех популяциях, где 
наблюдается гибридизация популяций-
вселенцев с уже присутствующими там 
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Рис. 3. Результаты дисперсионного анализа значений Fst изучаемых групп популяций 
на основании сравнения с популяциями Армении. Квадратами показаны средние 
значения Fst, прямоугольниками – диапазон стандартных ошибок, прямыми линиями – 
диапазон стандартных отклонений. 1 – суммарная выборка из популяций Армении,  
2 – выборка из исходной популяции «Семёновский перевал», 3 – выборка из 
интродуцированной на Украину популяции. 
 
популяциями этого вида – в случае 
обыкновенной скальной ящерицы 
Podarcis muralis это явление 
установлено экспериментально [Schulte 
et al., 2012]. 

Однако, при том что по 
внутрипопуляционным генетическим 
параметрам (гетерозиготности) 
популяция «Семёновский перевал»  
не отличается от других  
популяций Армении, по такому 
межпопуляционному параметру как Fst 
эта популяция сильно отличается  
от группы армянских популяций. На 
рисунке 3 представлен график значений 
Fst для всех изучаемых нами популяций, 
демонстрирующих генетические 
расстояния между ними и популяциями 
Армении. В случае группы армянских 
популяций значение Fst на рисунке  
3 показывает межпопуляционные 
генетические расстояния внутри 
группы. Также из этого рисунка видно, 
что популяция «Семёновский перевал» 

(Fst = 0.109, SE = 0.009) имеет 
наибольшее значение Fst. Следует 
отметить, что все три группы 
популяций статистически значимо 
отличаются друг от друга по этому 
параметру: F(2, 207) = 33.218  
(p = 0.00000). Конкретизация этих 
различий с помощью апостериорного 
критерия Тьюки показывает, что  
они обусловлены в основном 
межпопуляционными отличиями 
группы армянских популяций от 
популяции «Семёновский перевал»  
(p = 0.000022) и украинской популяции 
(p = 0.000026), при этом значения Fst 
популяции «Семёновский перевал» от 
украинской популяции статистически 
не значимы (p = 0.252953). Данные 
различия соответствуют значению  
Fst = 0.01, что существенно меньше, чем 
среднее значение Fst между исходной  
и интродуцированными популяциями 
обыкновенной скальной ящерицы 
Podarcis muralis равное 0.275 [Schulte et 
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al., 2012]. Эти различия можно 
объяснить, во-первых, тем, что 
обыкновенная скальная ящерица – 
двуполая рептилия и, во-вторых, более 
ранним, чем на Украине, временем 
начала инвазии. Таким образом, можно 
заключить, что изначально Fst 
популяции «Семёновский перевал» 
сильно отличалось от Fst между 
популяциями Армении (Fst = 0.029,  
SE = 0.010), при том, что уровень 
внутрипопуляционной изменчивости  
у неё соответствовал таковому  
у популяций Армении. После 
интродукции на Украину, мутационная 
активность по изучаемым локусам 
увеличилась, при этом в популяции 
закреплялись те мутации, которые 
уменьшают межпопуляционные 
генетические дистанции (Fst = 0.084, 
SE = 0.006) с армянскими популяциями, 
за счёт мутаций, аналогичных мутациям 
в армянских популяциях. Данное 
предположение соответствует гипотезе 
k-аллелей микросателлитной 
изменчивости, согласно которой 
скорость и направления мутаций в 
микросателлитных кластерах приводят 
к тому, что в популяции со временем 
начинают преобладать аллели с 
определённым, «наиболее выгодным» 
числом микросателлитных звеньев 
[Oliveira et al., 2006]. 

В случае млекопитающих, на 
примере популяций чёрной крысы 
Rattus rattus интродуцированные 
популяции имеют схожие значения 
расстояний Fst в диапазоне от 0.132 до 
0.228 – в зависимости от географических 
расстояний между популяциями по пути 
инвазии [Konecny et al., 2013]. 
 

Заключение 
В работе показано, что за 

прошедшее после вселения на Украину 
ящериц D. armeniaca время (38 лет) 
мутационные изменения в 
микросателлитных локусах геномов 
этих ящериц затронули только лишь  
по одному звену микросателлитных 
кластеров и не касались их 
франкирующих участков генома. Далее, 

можно отметить, что на аллельную 
структуру интродуцированной 
популяции сильное влияние оказали 
особенности аллельной структуры 
исходной армянской популяции. При 
этом перемещённая популяция за время 
существования в новых условиях 
увеличила своё аллельное и 
генотипическое разнообразие. Однако, 
общее направление закрепляемых в 
украинской популяции мутаций 
соответствует общему направлению 
закрепляемых мутаций в армянских 
популяциях D. armeniaca, что может 
указывать на преобладающее влияние 
молекулярных внутригеномных 
процессов в микросателлитных локусах 
над воздействием экологических 
факторов среды, по крайней мере на 
изучаемом отрезке времени. 

Следует подчеркнуть, что, хотя 
эксперимент по интродукции 
партеногенетических ящериц  
D. armeniaca на Украину представляется 
опасным с точки зрения возможных 
экологических последствий, он создал 
базис для проведения важных 
популяционных и генетических 
исследований, изучения закономерностей 
формирования генетического и 
клонального разнообразия у животных 
под влиянием новых условий обитания. 
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The article provides data on allelic and genotypic diversity of Ukrainian and 

Armenian populations of a parthenogenetic lizard of Darevskia armeniaca. The 
individual genotypes of studied specimens were established due to combination of alleles 
of three microsatellite loci. It is supposed that in the introduced Ukrainian population 
after the invasion two new genotypes appeared. Molecular mechanisms of the emergence 
of these new genotypes are suggested. Values of observed heterozygosity and genetic  
Fst-distances for the introduced Ukrainian population, native Armenian population and 
group of other Armenian populations are provided. 
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