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В статье представлен расширенный по сравнению с предыдущими исследованиями анализ популя-
ционно-генетической структуры мигрирующего широкоареального вида с высокой численностью – се-
рого журавля Grus grus L. С использованием семи высокополиморфных микросателлитных локусов
получены высокие значения показателей генетического разнообразия, одинаковые в выборках западно-
го (G. g. grus) и восточного (G. g. lilfordi) подвидов, и низкие коэффициенты генетической дифференци-
ации между этими подвидами (FST = 0.008, GST = 0.002). По данным AMOVA, 99% генетической измен-
чивости сосредоточено внутри особей G. grus. С использованием алгоритма Байесовской кластериза-
ции не выявлено четкой популяционно-генетической структуризации вида согласно STRUCTURE,
однако визуализация пространственных паттернов генетической изменчивости в Geneland показа-
ла наличие кластера “чистых” подвидов G. g. grus и G. g. lilfordi, окружающего кластер особей из зоны
интерградации этих подвидов. Такой результат на фоне очень низких значений F-статистики гене-
тической дифференциации может указывать на едва уловимые генетические отличия журавлей из
этой зоны, возможно, имеющие мутационный характер. Более низкое аллельное разнообразие и от-
сутствие уникальных аллелей у восточного подвида G. g. lilfordi позволяет выдвинуть предположение
о его относительной эволюционной молодости и недавнем происхождении от восточных марги-
нальных популяций номинативного западного подвида.
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Серый журавль (Grus grus Linnaeus, 1758) – один
из самых широкораспространенных и многочис-
ленных видов журавлей. Его мировая числен-
ность превышает 700 тыс. особей, при этом в ев-
ропейской части ареала она в последние десяти-
летия увеличивается в связи с потеплением
климата и обилием кормовых ресурсов [1], что в
целом определяет состояние вида как вызываю-
щее наименьшие опасения [2]. Серый журавль
гнездится почти на всей территории Северной
Евразии от тундры на севере до степей и гор на
юге. Во внутривидовой структуре G. grus выделя-
ют четыре подвида [3–5], два из которых – запад-
ный (G. g. grus Linnaeus, 1758) и восточный (G. g. lil-
fordi Sharpe, 1894) – населяют, соответственно,
Европу и азиатскую часть России, равнинную
часть Казахстана и север Монголии и Китая, и
разделены естественной географической грани-

цей, проходящей по Уралу [5]. Морфологически
эти два подвида различаются в основном разме-
рами тела и яиц, окраской глаз, “короны” и третье-
степенных маховых перьев [3]. Птиц, гнездящихся в
России, можно условно отнести к трем группиров-
кам: европейской, западносибирско-центрально-
азиатской и восточносибирской. У них разные
пролетные пути, а места зимовок преимуще-
ственно приурочены к Северо-Восточной Афри-
ке, странам Ближнего Востока, Индии и Китаю
[1]. Места обитания серого журавля в России за-
нимают самую большую площадь гнездовой части
ареала вида [6] (рис. 1,а), при этом численность
птиц и плотность населения серых журавлей
здесь гораздо более низкая, чем в странах Запад-
ной и Центральной Европы. Так, на 500 тыс. за-
падноевропейских серых журавлей приходится
около 80 тыс. особей в европейской части России
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[7, 8] и 125 тыс. особей восточного подвида в ази-
атской части ареала (Россия, Казахстан, Монго-
лия, Северный Китай) [9]. Протяженная террито-
рия, разрыв ареала в зоне Уральских гор, подраз-
деленность на подвиды, использование разных
пролетных путей, выраженная гнездовая филопат-
рия могут ограничивать поток генов и способство-
вать популяционно-генетической структуриза-
ции серого журавля в гнездовой части ареала.

В 2015 г. нами были получены пилотные данные
о слабой генетической дифференциации серого жу-
равля с использованием микросателлитных локусов
из нескольких панелей, разработанных для других
видов журавлей [10–12], и небольшого количе-
ства птиц природного происхождения, содержа-
щихся в зоопарках и центрах разведения [13]. В
период 2016–2022 гг. мы собрали в природе более
репрезентативный биологический материал от
большего количества птиц с более обширной тер-
ритории, а также освоили более информативные
маркеры и более чувствительные методы стати-
стического анализа.

Цель работы – анализ генетической изменчи-
вости и дифференциации серого журавля на зна-
чительной территории российской части ареала с
акцентом на выявление потенциальных преград
для потока генов между западным и восточным
подвидами.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Биологический материал и выделение ДНК

В качестве биологического материала мы ис-
пользовали индивидуальные образцы перьев и
крови от 127 особей серого журавля из мест оби-
тания западного (100 особей) и восточного (27)
подвидов, собранные в пределах территории Рос-
сийской Федерации (табл. 1, рис. 1,б). Большая
часть образцов (98), преимущественно в европей-
ской части России, собрана при мечении птиц на
местах гнездования и осенних предмиграционных
скоплений. Последующее дистанционное слеже-
ние по сигналам GPS-GSM-передатчиков свиде-
тельствовало, что осенние скопления в основном
были представлены местными птицами, за ис-
ключением скопления в Актанышском р-не Рес-
публики Татарстан, где были взяты образцы от 13
особей. С помощью передатчиков выявлены ме-
ста гнездования четырех из них – двух в Перм-
ском крае и двух в Республике Коми [14]. От
остальных девяти журавлей данных о местах их
гнездования не получено. Один журавль, поме-
ченный осенью 2019 г. в долине р. Маныч в Став-
ропольском крае, в течение двух последующих
после мечения лет гнездился в Западном Казах-
стане [14]. Для большей географической репре-
зентативности, особенно в отношении восточного
подвида, мы дополнили анализируемые выборки

образцами от вольерных птиц с известным проис-
хождением (табл. 1). Как правило это травмирован-
ные птицы, попавшие в региональные зоопарки в
молодом возрасте, что с большой вероятностью
указывает на их местное происхождение. Экстрак-
цию ДНК осуществляли с применением наборов
DIAtom™ DNAPrep100 Kit (ООО “Лаборатория
Изоген”, Россия) и K-сорб (НПК “Синтол”, Рос-
сия) по протоколам производителей.

Микросателлитный анализ

В связи с отсутствием специфических микро-
сателлитных локусов для серого журавля в данной
работе мы впервые протестировали и применили
гетерологичные локусы с 4–6-нуклеотидными
повторами из панели Lia (табл. 2) [15], изолиро-
ванные из генома одного из ближайших род-
ственных серому журавлю [16] видов – японского
журавля (G. japonensis Muller, 1776). Из 12 проте-
стированных локусов нами было отобрано восемь
полиморфных, однако локус Lia31298 впослед-
ствии был исключен из анализа из-за сильного
отклонения от равновесия Харди–Вайнберга,
обусловленного высоким процентом содержания
нуль-аллелей (>10%). Остальные семь высокоиз-
менчивых локусов (Lia3745, Lia60455, Lia62171,
Lia47103, Lia20751, Lia4342, Lia11091) характери-
зовались равновесным состоянием генотипов и
отсутствием нуль-аллелей. При проведении ПЦР
мы использовали набор реагентов GenPak PCR
Core (OOO “Лаборатория Изоген”, Россия) и ам-
плификатор Dyad Peltier Thermal Cycler (“Bio-Rad”,
США). Условия ПЦР взяты из первоисточника
[15]. Для определения аллельного состава анали-
зируемых локусов полученные фрагменты ДНК
были подвергнуты электрофоретическому разделе-
нию в 6%-ном полиакриламидном геле в трис-
ЭДТА-боратной буферной системе с использова-
нием вертикальных камер модели VE-20 (ООО
“Компания Хеликон”, Россия). Визуализацию
ПЦР-продуктов осуществляли окрашиванием ге-
лей бромистым этидием и обработкой УФ-светом в
системе гель-регистрации Kodak Edas 290 (США).
Размеры полученных фрагментов ДНК (аллелей
микросателлитных локусов) определяли с помо-
щью программы GelAnalyzer 19.1 [17].

Статистический анализ

Наличие и частоту нуль-аллелей для каждого
микросателлитного локуса определяли в про-
грамме MICRO-CHEKER 2.2.3 [18]. Параметры
генетического разнообразия, равновесие геноти-
пов по Харди–Вайнбергу, F-статистики межпо-
пуляционной дифференциации, поток генов
(Nm) и молекулярную дисперсию (AMOVA) рас-
считывали с помощью надстройки для электрон-
ной таблицы MSExcel – GenAlEx 6.503 [19]. Для



ГЕНЕТИКА  том 59  № 12  2023

НЕВЫРАЖЕННОСТЬ ПОПУЛЯЦИОННО-ГЕНЕТИЧЕСКОЙ СТРУКТУРЫ 1409

выявления популяционной структуры использо-
вали алгоритм Байесовской кластеризации в про-
граммах STRUCTURE 2.3.4 [20] и Geneland 3.3.0
[21–28]. В обеих программах для определения ве-

роятного числа генетических кластеров K по ме-
тоду Эванно [29] применяли одинаковые пара-
метры: период разогрева (burn-in) – 100000 итера-
ций; количество повторов MCMC (Markov chain

Рис. 1. Ареал серого журавля по [6] с выделеннной областью сбора биологических образцов (а) и карта происхождения
образцов серого журавля на выделенной области (б). Круглые метки обозначают образцы западного подвида G. g. grus,
треугольные – восточного G. g. lilfordi; квадратная метка – место гнездования птицы в Западном Казахстане, помечен-
ной на осеннем скоплении в Ставропольском крае. Незакрашенный кружок обозначает место сбора образцов от серых
журавлей на осеннем предмиграционном скоплении в Татарстане (места их гнездования не известны). Размеры меток
коррелируют с количеством особей.

Россия

Казахстан

Китай

Монголия

Ареал серого журавля
Места зимовки
Места размножения

?

2019 Карта International Crane Foundation on
behalf of the IUCN SSC Crane Specialist Group

Mirande C.M., Harris J.T., editors. 2019. Crane Conservation Strategy. Baraboo, Wisconsin, USA: International Crane Foundation. С изменениями
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Таблица 1. Происхождение биологических образцов западного (Grus grus grus) и восточного (G. g. lilfordi) подви-
дов серого журавля

Примечание. * – места гнездования выявлены с помощью дистанционного слежения серых журавлей, помеченных в Акта-
нышском р-не Республики Татарстан. ** – место мечения и сбора образцов западного подвида на осеннем предмиграцион-
ном скоплении в Актанышском р-не Республики Татарстан (места гнездования не выявлены). ″ – место гнездования серого
журавля, помеченного в долине р. Маныч в Ставропольском крае.

Регион
Количество особей

Место содержания
из природы вольерные

G. g. grus
Московская обл. 7 – –
Владимирская обл. 3 – –
Калужская обл. – 1 Парк птиц “Воробьи”
Тверская обл. – 1 Питомник редких видов журавлей
Рязанская обл. 60 – –
Ростовская обл. 3 – –
Краснодарский край – 1 Ростовский-на-Дону зоопарк
Пензенская обл. – 1 Пензенский зоопарк
Самарская обл. – 1 Самарский зоопарк
Ульяновская обл. 5 – –
Пермский край* 2 – –

– 2 Пермский зоопарк
Республика Коми* 2 – –
Удмуртская Республика – 1 Ижевский зоопарк
Республика Татарстан** 9 – –
Западный Казахстан″ 1 – –
Всего 92 8

G. g. lilfordi
Ханты-Мансийский АО – 1 Мини-зоопарк г. Сургут
Свердловская обл. – 2 Екатеринбургский зоопарк
Омская обл. – 3 Детский экоцентр г. Омск

– 3 Большереченский зоопарк
Новосибирская обл. 6 – –

– 4 Новосибирский зоопарк
– 1 Якутский зоопарк “Орто Дойду”

Томская обл. – 2 Северский зоопарк
Красноярский край – 1 Парк флоры и фауны “Роев Ручей”

– 3 Абаканский зоопарк
Республика Якутия – 1 Якутский зоопарк “Орто Дойду”
Всего 6 21

Monte Carlo) после разогрева – 1000000; модель
“admixture”; число кластеров K от 1 до 7, число
повторов для каждого значения K – три для
STRUCTURE и пять для Geneland. Визуализа-
цию результатов STRUCTURE осуществляли с
использованием веб-сервиса СLUMPAK [30], для
интерпретации выбирали наиболее вероятное и
несколько соседних значений K. Визуализацию
пространственных паттернов популяционно-ге-
нетической структуры серого журавля по резуль-
татам расчетов в Geneland проводили c помощью
встроенных в пакет функций, а также программы
GeoDa 1.20.0.36 [31]. Карта происхождения об-
разцов подготовлена с использованием пакета
PBSMapping 2.73.2 [32] для среды R [33].

РЕЗУЛЬТАТЫ
Характеристика микросателлитных локусов
В общей выборке (127 особей) серых журавлей

по семи полиморфным локусам идентифициро-
вано от 11 (Lia47103) до 22 (Lia62171) аллелей
(табл. 2). В выборке западного подвида по каждо-
му локусу и в целом выявлено больше аллелей,
чем у восточного, что может объясняться разны-
ми размерами изучаемых выборок. Так, общее
число аллелей в выборках G. g. grus и G. g. lilfordi
составило, соответственно, 114 и 83. У восточного
подвида не выявлено уникальных аллелей, то есть
83 аллеля, идентифицированные у G. g. lilfordi, яв-
ляются общими для обоих подвидов, а аллельное
разнообразие западного подвида выше на 31 аллель.
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Наиболее частые аллели по локусам Lia3745,
Lia47103, Lia20751 и Lia11091 были общими у
обоих подвидов, а по локусам Lia60455, Lia62171
и Lia4342 совпадали с наиболее частыми аллеля-
ми у западного подвида. И хотя среднее число на
локус в обеих выборках G. g. grus и G. g. lilfordi раз-
личалось (16.286 ± 1.475 и 11.857 ± 0.705 соответ-
ственно), эффективное число аллелей на локус в
них было близким, хотя различия оставались до-
стоверными (9.673 ± 0.867 и 8.040 ± 0.312). При
этом уникальные для сравниваемых группировок
аллели (“приватные” аллели) отсутствовали у во-
сточного серого журавля, в то время как у типово-
го подвида их было найдено 31, причем отмечены
они были во всех семи анализируемых локусах.

Популяционно-генетическая изменчивость 
и внутривидовая дифференциация

Полокусные и средние значения наблюдаемой
(HO) и ожидаемой (HE) гетерозиготности в выбор-
ках западного и восточного серого журавля и в це-
лом для вида были высокими – более 0.850. Так,
для G. g. grus значения этих показателей составили
в среднем: HO = 0.886 ± 0.009, HЕ = 0.891 ± 0.011, для
G. g. lilfordi: HO = 0.899 ± 0.019, HЕ = 0.874 ± 0.005
(табл. 3). Несмещенные оценки ожидаемой гете-
розиготности (uHE) у обоих подвидов были близ-
кими и в среднем составили 0.893 ± 0.006. Средние
значения наблюдаемой и ожидаемой гетерози-
готности для вида в целом равны HO = 0.893 ±
± 0.010, HЕ = 0.883 ± 0.006. Значения индекса

Таблица 3. Показатели популяционно-генетической изменчивости серого журавля G. grus

Примечание. HO – наблюдаемая гетерозиготность, HE – ожидаемая гетерозиготность, F – индекс фиксации Райта, FIS –
внутрипопуляционный коэффициент инбридинга, FST – межпопуляционный коэффициент генетической дифференциа-
ции, GST – несмещенная оценка межпопуляционного коэффициента генетической дифференциации.

Локус
G. g. grus (n = 100) G. g. lilfordi (n = 27) G. grus (n = 127)

HO HE F HO HE F HO HE FIS FST GST Nm

Lia3745 0.880 0.872 –0.009 0.852 0.863 0.013 0.874 0.873 0.002 0.006 0.000 44.946
Lia60455 0.860 0.890 0.034 0.889 0.876 –0.015 0.866 0.890 0.010 0.005 –0.001 54.232
Lia62171 0.860 0.908 0.052 0.852 0.876 0.027 0.858 0.911 0.040 0.017 0.011 14.305
Lia47103 0.870 0.833 –0.044 0.852 0.854 0.002 0.866 0.840 –0.021 0.004 –0.002 59.886
Lia20751 0.910 0.905 –0.005 0.963 0.889 –0.083 0.921 0.905 –0.044 0.006 0.000 40.640
Lia4342 0.920 0.924 0.004 0.926 0.890 –0.040 0.921 0.922 –0.018 0.009 0.003 27.802
Lia11091 0.900 0.904 0.004 0.963 0.874 –0.102 0.913 0.902 –0.048 0.008 0.003 29.385

В среднем 0.886 ±
± 0.009

0.891 ±
± 0.011

0.005 ±
± 0.012

0.899 ±
± 0.019

0.874 ±
± 0.005

–0.028 ±
± 0.019

0.893 ±
± 0.010

0.883 ±
± 0.006

–0.011 ±
± 0.012

0.008 ±
± 0.002

0.002 ±
± 0.002

38.742 ±
± 6.042

Таблица 2. Характеристика микросателлитных локусов, количество аллелей и частота наиболее распространен-
ного аллеля в выборках западного (Grus grus grus) и восточного (G. g. lilfordi) подвидов и в общей выборке изучен-
ных особей серого журавля G. grus

Примечание. NA – число аллелей на локус, * – в скобках указана частота аллеля.

Локус Мотив Размер, пн

G. g. grus
(n = 100)

G. g. lilfordi
(n = 27)

G. grus
(n = 127)

NA

наиболее 
частый 
аллель

NA

наиболее
частый 
аллель

NA

наиболее 
частый 
аллель

Lia3745 GGAA(11) 128–184 13 148 (0.230)* 10 148 (0.204) 13 148 (0.224)
Lia60455 CTTT(13) 104–160 15 108 (0.180) 10 132 (0.167) 15 108 (0.169)
Lia62171 CCTT(12) 88–188 22 136 (0.165) 13 132 (0.222) 22 136 (0.150)
Lia47103 AAAAC(9) 115–165 11 125 (0.310) 10 125 (0.259) 11 125 (0.299)
Lia20751 TATTC(24) 140–235 18 140 (0.165) 14 140 (0.204) 18 140 (0.173)
Lia4342 AAAAC(11) 135–240 20 190 (0.120) 14 205 (0.185) 20 190 (0.130)

210 (0.120)
Lia11091 CTTTTC(8) 106–196 15 148 (0.140) 12 148 (0.222) 15 148 (0.157)
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фиксации варьировали по локусам незначитель-
но и в среднем показали небольшой дефицит ге-
терозигот в выборке западного подвида, нивели-
рующийся ошибкой (F = 0.005 ± 0.012), и неболь-
шой эксцесс гетерозигот в выборке восточного
подвида (F = –0.028 ± 0.019) (табл. 3).

Внутрипопуляционный коэффициент инбри-
динга (FIS = –0.011 ± 0.012) свидетельствует о не-
значительном отклонении от нуля и в целом рав-
новесном состоянии генотипов во всей изученной
выборке серых журавлей. Значение показателей
межпопуляционных коэффициентов генетиче-
ской дифференциации были низкими: FST = 0.008 ±
± 0.002, GST = 0.002 ± 0.002. По данным AMOVA 99%
генетической изменчивости G. grus сосредоточе-
но внутри особей и только 1% – между ними. Эти
значения ниже полученных нами для серого жу-
равля ранее (FST = 0.011, межпопуляционная дис-
персия по AMOVA – 3%) [13]. Поток генов (Nm)
между изучаемыми подвидами измеряется 38.742 ±
± 6.042 мигрантами на поколение (табл. 3).

Пространственная структура

Оптимальное число генетических кластеров по
методу Эванно [29] для программы STRUCTURE
было установлено как K = 4, однако различий в
популяционной структуре серого журавля в за-
падной и восточной частях ареала не выявлено ни
при этом значении К, ни при соседних (рис. 2).
Для визуализации географических паттернов ге-
нетических различий в программе Geneland мы
исключили из анализа особи из Татарстана, про-
исхождение которых неизвестно. Наиболее веро-
ятное число генетических кластеров по Эванно
для Geneland равнялось K = 1 (рис. 3,а, б), что
свидетельствует о гомогенности генофонда серо-
го журавля на всей изучаемой территории. Одна-
ко при допущении, что изучаемые нами особи с
5%-ной вероятностью относятся к двум популяци-
ям, Geneland выделяет два кластера, обсуждение
которых не лишено смысла (рис. 3,в). Так, на кар-
те вероятностей отнесения анализируемых осо-
бей к каждому из них видно, что западные и во-
сточные серые журавли относятся к одному ге-
нетическому кластеру, а особи из “переходной”

Рис. 2. Результаты кластеризации индивидуальных генотипов выборок западного G. g. grus и восточного G. g. lilfordi
подвидов серого журавля по микросателлитным локусам в программе STRUCTURE для наиболее вероятных значе-
ний числа генетических кластеров K = 4.
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зоны, находящейся в Предуралье и Зауралье – к
другому (рис. 4, 5).

ОБСУЖДЕНИЕ
Серые журавли – моногамные мигрирующие

птицы, населяющие протяженную территорию и
использующие несколько мест зимовки и разные

миграционные маршруты. Размножающиеся пары
характеризуются сильно выраженной гнездовой
филопатрией – как правило, из года в год они
возвращаются на свой гнездовой участок для раз-
множения и защищают его от конкурентов [34].
Молодые птицы до достижения половой зрелости
(возраста трех лет и больше) и образования пар
более свободны в своих перемещениях. На при-

Рис. 3. Определение оптимального значения K для расчетов в Geneland (а, б) и карта наиболее вероятных географиче-
ских кластеров при допущении ±5% того, что анализируемые птицы относятся к двум популяциям (в).
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мере меченых GPS-GSM-передатчиками птен-
цов серого журавля в центральной части России
показано, что три самца в годовалом возрасте раз-
летались в радиусе от 1 до 956 км от гнездовой
территории родителей, а возрасте двух, трех и че-
тырех лет они находились в 1–20 км от нее [35].
Один самец каждый год прилетал на территорию,
где был помечен птенцом на осеннем скоплении,
и загнездился там же в возрасте трех лет [36]. Дан-
ные о натальной филопатрии самок серого журавля
отсутствуют. Возможно они более дисперсные, чем
самцы, как это показано у канадского журавля
(G. canadensis Linnaeus, 1758) [37, 38].

С использованием других маркеров на расши-
ренных выборках мы получили очередные свиде-
тельства того, что несмотря на принадлежность к
разным пролетным путям серый журавль в запад-
ной и восточной частях ареала характеризуется
гомогенным генофондом. Генетическая диффе-
ренциация серого журавля на территории протя-
женностью около 9 тыс. км еще более низкая, чем
было показано нами ранее [13]. Подобный ре-
зультат также был получен в результате микроса-
теллитного анализа G. grus в странах Западной Ев-
ропы (FST = 0.012) для птиц, использующих два

Рис. 4. Карта вероятностей отнесения изученных особей серого журавля к двум географическим кластерам (а, б).
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пролетных пути [39], но гораздо более плотно насе-
ляющих территорию, чем в данном исследовании.

Вместе с тем, несмотря на однородность гено-
фонда и очень низкую внутривидовую дифферен-
циацию, статистическое допущение величиной
±5% о принадлежности анализируемых птиц к
двум генетическим популяциям дало интересный
результат, согласно которому выборки не раздели-
лись по Уралу, а сформировали кластер “чистых”
подвидов, куда вошли и G. g. grus и G. g. lilfordi, и кла-
стер птиц из “переходной” зоны с обеих сторон от
Уральских гор. Возможно едва уловимые генети-
ческие отличия птиц в этой зоне могут формиро-
ваться за счет мутационных событий в зоне ин-
терградации двух подвидов серого журавля.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Наше исследование пространственной популя-
ционно-генетической структуры серого журавля,
на настоящий момент самое широкое по охвату
ареала, показало невыраженную пространственную
дифференциацию у этого вида, взрослые особи ко-
торого характеризуются гнездовым консерватиз-
мом (филопатрией). Возможно на российской ча-
сти ареала перемешивающий эффект потока генов
обеспечивается натальной миграцией молодых
особей и отсутствием естественных преград как
между выделяемыми на основании морфологиче-
ских признаков подвидами, так и в целом между
гнездовыми группировками. Таким образом, на
фоне высокой внутрипопуляционной изменчи-

Рис. 5. Результаты пространственной кластеризации изученных особей, полученные при расчетах в Geneland, перене-
сенные на топографическую карту (а, б).

<0.480 (41)

<0.459 (29)

Kazakhstan

Russia

AstanaOrenburg

Kharkov

Donetsk

Rostov-on-Don

Volgograd

Voronezh

Moscow

Yaroslavl

Nizhny
Novgorod

Ufa

Perm

Saratov

Omsk Novosibirsk
Krasnoyarsk

Samara

Kazan

Izhevsk Yekaterinburg

Chelyabinsk

U
ra

l  
M

o
u

n
ta

i n
s

A l t a y  M
o u n t a i n s

Tol’yatti

Kazakhstan

Russia

AstanaOrenburg

Kharkov

Donetsk

Rostov-on-Don

Volgograd

Voronezh

Moscow

Yaroslavl

Nizhny
Novgorod

Ufa

Perm

Saratov

Omsk Novosibirsk
Krasnoyarsk

Samara

Kazan

Izhevsk Yekaterinburg

Chelyabinsk

U
ra

l  
M

o
u

n
ta

i n
s

A l t a y  M
o u n t a i n s

Tol’yatti

[0.480, 0.486) (39)
[0.486, 0.496) (75)
[0.496, 0.504) (52)
[0.504, 0.516) (52) 
[0.516, 0.520) (25)
[0.520, 0.529) (34)
[0.529, 0.537) (39)
[0.537, 0.546) (37)
≥0.546 (15)

[0.459, 0.464) (23)
[0.464, 0.474) (44)
[0.474, 0.483) (44)
[0.483, 0.494) (52)
[0.494, 0.499) (18)
[0.499, 0.508) (59)
[0.508, 0.516) (60)
[0.516, 0.524) (55)
≥0.524 (25)

а

б



1416

ГЕНЕТИКА  том 59  № 12  2023

МУДРИК и др.

вости, что характерно не только для серого журавля
в России [13], но и для популяций данного вида в
Европе [39] и других мигрирующих видов журавлей
[40–42], пространственная структура оказалась не
выраженной. Подобная картина характерна для
многих видов птиц [43], в том числе с практиче-
ски непрерывным ареалом. Она наблюдается в
случаях активного потока генов и в отсутствии
трофической (эврифагия в пределах характерного
спектра кормов на всем ареале) и других видов
экологической специализации. Таксономическая
значимость наблюдаемых различий в морфологи-
ческих признаках западных и восточных журавлей
очевидно, не имеет глубокой генетической основы
и не выявляется с помощью анализа микросател-
литных локусов, так же, как и анализа контрольно-
го региона мтДНК [44]. Более низкое аллельное
разнообразие и отсутствие уникальных аллелей у
G. g. lilfordi позволяет выдвинуть предположение
об относительной эволюционной молодости и
недавнем происхождении восточного подвида се-
рого журавля от типового западного подвида –
вероятно, от одной из его восточных маргинальных
популяций. Обеднение аллельного разнообразия
в этом случае обусловлено генетическим дрейфом
по механизму “эффекта основателя”. Потеря части
аллелей вследствие прохождения стадии резкого
падения численности также может рассматриваться
в данном контексте, но в этом случае отсутствие
приватных аллелей объяснить сложнее. Анализ
генетической дифференциации на ареале серого
журавля необходимо продолжать на расширен-
ных по численности и охвату территории выборках
(что в настоящее время осложняется проблемой
неинвазивного получения образцов от большого
числа особей) с помощью различных классов ге-
нетических маркеров и современных геномных
подходов.
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Weak Population Genetic Structure of the Eurasian Crane Grus grus L.
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The article presents an extended (as compared with our previous studies) analysis of the population genetic
structure of a migratory wide-range bird species with a high abundance, the Eurasian Crane Grus grus L. Us-
ing seven highly polymorphic microsatellite loci, high and very similar values of genetic diversity parameters
were obtained in the samples of both the western (G. g. grus) and eastern (G. g. lilfordi) subspecies. Coeffi-
cients of genetic differentiation between these subspecies (FST = 0.008, GST = 0.002) were also found to be
low. According to AMOVA, 99% of genetic variation of G. grus is attributed to individual levels. Using the
Bayesian clustering algorithm implemented in STRUCTURE software, no clear population-genetic struc-
turing of the species was revealed. However, visualization of spatial patterns of genetic variability in Geneland
showed the presence of a cluster of “pure” subspecies G. g. grus and G. g. lilfordi surrounding a cluster of in-
dividuals from the zone of intergradation of these subspecies. This result, along with the observed very low
FST values, may indicate subtle genetic differences between cranes from the studied area, possibly having a
mutational nature. The lower allelic richness and lack of private alleles in the eastern subspecies suggest that
G. g. lilfordi is relatively evolutionary young and suggest its recent origin from some eastern marginal popula-
tions of the nominative western subspecies.

Keywords: Gruidae, genetic variability, genetic differentiation, microsatellite loci, Russia.


