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Одна из давних нерешенных проблем систематики могер (Talpidae, Mogera 
spp.) – это взаимоотношения уссурийской (Mogera robusta) и японской (M. 
wogura) могер и таксономический статус первой формы. Одни авторы рас-
сматривают уссурийскую могеру как подвид M. wogura (Abe, 1995; Hutterer, 
2005; He et al., 2014), другие считают их разными видами (Строганов, 1948; 
Охотина, 1966; Corbet, 1978; Ohdachi et al., 2009). Видоспецифичность M. 
robusta утверждается на основании крупных размеров, структурных деталей 
слуховых косточек, одонтологических признаков (Строганов, 1948), различий 
в окраске меха, особенностей строения наружных гениталий самцов и нали-
чия прианальных желез, отсутствующих у японской могеры (Охотина, 1966). 
Многие авторы считали, что на Дальнем Востоке обитают оба этих вида – 
большую часть Приморья населяет M. robusta, тогда как M. wogura встреча-
ется на юге Хасанского района Приморского края и в Корее (Строганов, 1948; 
Охотина, 1966; Юдин, 1989).

Оригинальным материалом для молекулярно-генетического исследования 
послужили 92 экз. M. robusta из Приморья и 13 экз. формы «coreana» (образ-
цы из Южной Кореи), также был использован материал из ГенБанка. Были 
проанализированы последовательности митохондриального гена цитохрома b 
(cytb) и экзоны 12 ядерных генов: RAG1 – ген рекомбинационной активности, 
BRCA1 – 11 экзон гена рака молочной железы 1, BRCA2 – 11 экзон гена рака 
молочной железы 2, ApoB – ген аполипротеина Б, A2ab – ген α-2 Б адренер-
гического рецептора, ADRB2 – ген адренорецептора β-2, BCHE – ген бути-
рилхолинэстеразы, DMP1 – ген дентин матричного протеина 1, ENAM – ген 
энамелина, GHR – 10 экзон гена рецептора гормона роста, TTN – ген титина, 
vWF – ген фактора фон Виллебранда. К2Р–генетические дистанции между 
видами и внутривидовыми группировками рассчитаны в программах пакета 
MEGA7. Реконструкция филогенетических деревьев была выполнена с помо-
щью двух широко используемых алгоритмов: максимального правдоподобия 
(ML) и байесовского анализа (BI). Реконструкции ML-деревьев предварялись 
определением оптимальной модели эволюции последовательности с помо-
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щью программы PartitionFinder v.1.0. на основе критерия BIC. Для проверки 
устойчивости клад использовалась процедура бутстрэп с 1000 псевдорепли-
ками. Времена дивергенций были рассчитаны в программе BEAST v. 1.8.4.

Для выявления возможных кариологических различий между популяци-
ями был проведен цитогенетический анализ девяти могер из разных районов 
Приморья.  Препараты хромосом окрашивали на стеклах в красителе Гимза 
или Q-H-бэндингом. 

Морфологический анализ был проведен для представителей рода Mogera 
из восьми локалитетов, всего исследовано 352 черепа. В анализе было исполь-
зовано семь краниологических промера (GLS, PL, I1-M3, C-M3, RB, Pm1-M3, 
BAM). Полученные данные были обработаны методом главных компонент 
(PCA) в программе Statistica 8.0. Были проанализированы только взрослые 
(1–2 года) особи, самцы и самки анализировались раздельно. 

Проведенный молекулярно-генетический анализ по мДНК выявил четы-
ре группировки  с высоким уровнем поддержки: три – с Японских островов 
(Кинки-Токаи, Чугоку-Сикоку и Кюсю) и одна континентальная группиров-
ка (Приморье, Китай и Южная Корея). Генетические дистанции между кон-
тинентальной группировкой и группировками из Японии достигают ~ 6%. 
Генетические дистанции между образцами континентальной группировки 
составляют ~ 0.1–0.2%.

Для детального анализа взаимоотношений гаплотипов могер континен-
тальной группы была построена сеть гаплотипов, на которой выделяются два 
центральных гаплотипа, остальные образцы группируются вокруг них и от-
личаются на 1–3 замены. Образцы из южной и северной частей Хасанского 
района не имеют общих гаплотипов с другими образцами Приморья. Резуль-
таты анализа «Mismatch distribution» указывают на недавнюю демографиче-
скую экспансию в популяциях могер Приморья.

Мы заново провели выделение и амплификацию мДНК для образца из Ус-
сурийского заповедника (#AB037647), который ранее в статье Тсучиа с соав-
торами (Tsuchiya et al., 2000) формировал отдельную группу «континент-2». 
Полученная новая последовательность (1140 п.н.) группируется с другими 
континентальными образцами и не образует отдельной группы. 

Сиквенсы экземпляров из коллекции М.В. Охотиной в ЗИН РАН, которые 
значатся как «M. wogura», не отличались от остальных приморских образ-
цов. Полученные фрагменты были аналогичны (K2P ~ 0.1%) соответствую-
щим частям полной последовательности cytb M. robusta с Дальнего Востока, 
включая все диагностические замены, которые отличают континентальную 
популяцию от островных. 

По результатам анализа конкатенированной последовательности 12 ядер-
ных генов могеры из Приморья, Китая и Южной Кореи группируются вместе 
(рис. 1). Образцы из Южной Кореи занимают базальное положение относи-
тельно остальных континентальных образцов. 

Время разделения M. robusta и M. wogura составляет около 0.64 млн. л.н. 
(0.30–1.0 млн. л.н.), что соответствует среднему плейстоцену. Время разделе-
ния M. robusta на две подгруппы соответствует верхнему плейстоцену ~ 0.10 
млн. л.н.  (0.04–0.18 млн. л.н.).
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Рис. 1. ML дерево комбинированной последовательности 12 ядерных генов. Числа 
вблизи узлов дерева – апостериорные вероятности в Байесовом анализе (BI) и бут-
стрэп-поддержки в ML-анализе. 

В кариотипе исследованных уссурийских могер M. robusta 2n=36; NFa=58. 
Структура хромосом была следующей: 5 M, 4 СМ, 3 СТ и 5 A. Х-хромосома 
– субметацентрическая, а Y-хромосома – небольшая акроцентрическая. Все 
изученные кариотипы были одинаковы, в том числе и у образца из южной 
части Хасанского района. В кариотипе M. wogura из Японии 2n=36; NFa=52 
(Kawada et al., 2001).

Морфологический анализ (рис. 2) показал, что все экземпляры с юга Ха-
санского района группируются вместе с образцами из остальных районов 
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Приморья и северо-восточного Китая и заметно отличаются от могер из Юж-
ной Кореи. Такое разделение на группы наблюдается как у самцов, так и у 
самок. Значительная морфологическая изменчивость среди континентальных 
могер может быть связана с экологическими и географическими факторами.

Наши данные свидетельствуют, что уссурийскую (M. robusta) и японскую 
(M. wogura) могер следует рассматривать как отдельные виды. Полученные 
результаты не подтверждают присутствия M. wogura на континенте: данный 
вид обитает только на Японских островах. Существует значительная генети-
ческая разница между континентальными и японскими могерами на видовом 
уровне, что следует из анализа двенадцати ядерных генов, одного митохон-
дриального гена и кариотипов. По молекулярным и кариологическим данным 
различий между могерами из Приморья и Корейского полуострова не выявле-
но. Исходя из краниометрических различий, популяции из Приморья и Кореи 
следует рассматривать как отдельные подвиды, M. r. robusta и M. r. coreana, 
соответственно. Для анализа экогеографических закономерностей морфоло-
гической изменчивости у континентальных могер необходимо исследование 
дополнительных материалов из северной части Корейского полуострова и се-
веро-восточного Китая. 

Работа выполнена при поддержке грантов РФФИ 16-04-00085, 17-04-
00065а и 16-34-00635 мол_а, программы “Дальний Восток” для Дальнево-
сточного отделения РАН проект 0267-2018-0004 и при поддержке ИПЭЭ РАН 
проекта АААА-А18-118042490058-8.

Рис. 2. Результаты морфологического анализа методом главных компонент (PCA).
 f – самки, m – самцы.
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