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Восточноазиатская мышь, Apodemus peninsulae
Thomas, 1906, широко распространена в смешан�
ных лесах России от Западной Сибири до берегов
Тихого океана, а также в Монголии, Корее, Китае
и Японии на острове Хоккайдо [1]. Для кариоти�
па особей этого вида помимо 48 акроцентриче�
ских А�хромосом основного набора характерно
наличие добавочных В�хромосом, число и мор�
фология которых могут значительно варьировать.
У большинства особей из популяций Центральной
Сибири их количество составляет от 0 до 24 [2].
Описаны кариотипы мышей и с большим числом
В�хромосом [3]. У восточноазиатских мышей
Дальнего Востока России число В�хромосом ва�
рьирует от 0 до 7 [4–7], в Корее – от 1 до 6 [8, 9], в
Монголии – от 1 до 13 [10–12], в Китае – от 0 до
14 [13], в Японии – от 0 до 13 [14]. Для популяций
материковой части ареала вида характерен боль�
шой процент животных с добавочными хромосо�
мами [2, 5, 15]. Сравнительный анализ состава
ДНК В�хромосом, выполненный созданием мик�
родиссекционных ДНК�проб из В�хромосом и их
районов, а также прицентромерных С�позитив�

ных районов аутосом с последующей флуорес�
центной гибридизацией in situ (FISH) с метафаз�
ными хромосомами анализируемых образцов,
показал, что В�хромосомы состоят преимуще�
ственно из повторенных последовательностей, а
некоторые содержат активные ядрышкообразую�
щие районы [6, 16, 17]. Было также установлено,
что В�хромосомы и районы В�хромосом могут со�
держать различные повторенные последователь�
ности [6, 16, 18, 19]. По крайней мере, часть по�
второв, характерных для плеч большинства
В�хромосом особей из популяций Дальнего Во�
стока, также присутствуют в виде диспергирован�
ных повторов в С�негативных районах хромосом
основного набора. Были выявлены повторы, ти�
пичные для слабо конденсированных районов
макро и микро В�хромосом. Также в ряде В�хро�
мосом были обнаружены и описаны районы, не
содержащие ДНК, гомологичной перечисленным
выше повторам. Полученные данные о гомологии
ДНК прицентромерных районов В�хромосом и
хромосом основного набора позволили предпо�
ложить, что В�хромосомы особей популяций За�
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Восточноазиатская мышь Apodemus peninsulae является широкоареальным видом, распространен�
ным в лесах Азии. Для вида характерна высокая частота животных с В�хромосомами, при этом их
число, морфология и состав ДНК в различных географических регионах отличаются. Нами впервые
проведен сравнительный анализ результатов in situ гибридизации ДНК�проб, полученных из В�хро�
мосом, с метафазными хромосомами восточноазиатских мышей Забайкалья и Дальнего Востока,
включая Дальний Восток России, Японию и Южную Корею. Показана низкая изменчивость ДНК
В�хромосом у особей с Дальнего Востока России и высокая – в популяциях Забайкалья и Японии.
В�хромосомы экземпляров A. peninsulae из Южной Кореи имеют незначительные отличия от тако�
вых у восточноазиатских мышей Дальнего Востока России. Обсуждаются возможное происхожде�
ние В�хромосом A. peninsulae в исследованном регионе в сравнении с ранее полученными нами дан�
ными от восточноазиатских мышей из Сибири и Прибайкалья, а также пути расселения вида.
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падной Сибири происходят преимущественно из
аутосом, тогда как В�хромосомы особей популя�
ций Дальнего Востока – преимущественно из по�
ловых хромосом. На основании сведений о соста�
ве и морфологии В�хромосом восточноазиатских
мышей из различных популяций были предложе�
ны гипотезы о происхождении и дальнейшей эво�
люции В�хромосом [20].

В настоящей работе проведен анализ влияния
путей и времени расселения восточноазиатской
мыши после окончания последнего ледникового
периода из рефугиумов в Центральной Сибири,
Забайкалье и на Дальнем Востоке на формирова�
ние современных систем В�хромосом у этого вида
млекопитающих.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

В работе выполнено молекулярно�цитогене�
тическое исследование 197 В�хромосом, выяв�
ленных в кариотипах 55 восточноазиатских мы�

шей из восьми популяций Забайкалья и Дальнего
Востока РФ, а также Южной Кореи и Японии
(рис. 1, табл. 1).

Морфологический анализ и классификация В�хро�
мосом. Препараты метафазных хромосом готови�
ли по общепринятым методикам. Красители Гим�
за или DAPI использовали согласно стандартным
протоколам. В�хромосомы с четко видимой мор�
фологией, длина которых в хорошо распластан�
ных метафазных пластинках превосходила их
ширину, были отнесены к макро В�хромосомам;
В�хромосомы меньшего размера, в составе кото�
рых удавалось выявить хотя бы одно плечо, – к
мини В�хромосомам; маленькие, точкоподобные
В�хромосомы, в составе которых не удавалось вы�
явить плечи даже в прометафазных пластинках, –
к микро В�хромосомам. В свою очередь, по раз�
меру мы выделяли крупные, средние и мелкие
макро В�хромосомы по сравнению с хромосома�
ми основного набора и в соответствии с ранее
разработанными критериями [21]. При обозначе�
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Рис. 1. Точки отлова Apodemus peninsulae и распределение двух FISH типов В�хромосом восточноазиатской мыши в
различных географических регионах Забайкалья и Дальнего Востока. Забайкалье: 1 – БМ – Бурятия, Муйский р�н,
14 км восточнее станции Таксимо (N = 5); Баргузинская котловина, окр. с. Баргузин (N = 1); 2 – ЗК�З – Забайкальский
край, запад: Сохондинский заповедник (N = 9); 3 – ЗК�В – Забайкальский край, восток: Балейский р�н, окр. с. Унди�
но�Поселье (N = 1), Борзинский р�н, окр. с. Усть�Озерное (N = 2); Дальний Восток, Россия: 4 – ЕАО – Еврейская ав�
тономная область, окр. г. Биробиджан (N = 2); 5 – ХК – Хабаровский край: окр. г. Комсомольск�на�Амуре (N = 4), окр.
оз. Эворон (N = 15); 6 – ПК – Приморский край: Шкотовский р�н, с. Новонежино (N = 1), Находкинский р�н, окр.
пос. Авангард (N = 1), Пограничный р�н, верховье р. Гранитная, Борисовское плато (N = 3); Дальний Восток, Южная
Корея: 7 – ЮК, Национальный парк Соннисан (N = 4); Дальний Восток, Япония: 8 – Я�Х – о. Хоккайдо, 7–8 км во�
сточнее г. Томакомай (N = 7). N – число изученных особей. Цветом обозначены типы В�хромосом по FISH сигналам:
I тип – белый цвет; II тип –черный.
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нии В�хромосом использовали следующую но�
менклатуру: номер зоологического образца, сим�
вол “В”, номер В�хромосомы данного животного
(номера присваивались всем макро и мини В�хро�
мосомам в порядке уменьшения их размера, затем
произвольно микро В�хромосомам). Таким обра�
зом, В�хромосома 9B3 является третьей по разме�
ру В�хромосомой образца № 9.

Микродиссекционные ДНК�пробы. ДНК�пробы
получали из ранее приготовленных микродиссек�
ционных ДНК�библиотек введением в их ДНК
биотина и дигоксигенина [6, 16, 17]. Обозначение
ДНК�проб, полученных из целых В�хромосом
(WCP – Whole Chromosome Paint), указывало на
конкретные В�хромосомы, из которых они были
получены. В работе использовали ДНК�пробы,
полученные из целых В�хромосом мышей сибир�
ских (WCP�9B8, WCP�9B9) и дальневосточных
популяций (WCP�1505B1, WCP�1505B2, WCP�
1507B1, WCP�1508B1, WCP�1508B2). Были также
использованы ДНК�пробы, полученные из от�
дельных районов хромосом (PCP – Partial Chro�
mosome Рaint): PCP11B2pq была получена из p� и
q�плеч В�хромосомы 11B2, PCPAC – из прицен�
тромерного района нескольких аутосом особи из
сибирской популяции [16].

FISH и микроскопия хромосомных препаратов.
Гибридизацию in situ микродиссекционных ДНК�
проб с метафазными хромосомами анализируе�
мых образцов, детекцию сигнала (авидин�
FITC/биотинилированный, антиавидин/авидин�
FITC и антидигоксигенин�Cy3) проводили по
стандартным методикам [16]. Для окрашивания
хромосом после гибридизации in situ использова�
ли краситель DAPI.

Результаты дифференциального окрашивания
и FISH анализировали с помощью микроскопа
AXIOSKOP 2 Plus (“Zeiss”), для регистрации и об�
работки микроизображений использовали ССD�
камеру, соответствующие комплекты фильтров
фирм “Chroma” и “Zeiss”, программное обеспе�
чение ISIS3 (METASystems “GmbH”, Германия).
В работе использовалось оборудование ЦКП
микроскопического анализа биологических объ�
ектов СО РАН и ДВО РАН.

РЕЗУЛЬТАТЫ

Морфологический и молекулярно�
цитогенетический анализ В�хромосом

В результате проведения молекулярно�цитоге�
нетического анализа 197 В�хромосом, обнару�
женные в кариотипах 53 из 55 исследованных жи�
вотных, были разделены на два основных типа по
составу ДНК их прицентромерных районов. К
В�хромосомам первого типа (тип I) отнесены
В�хромосомы, в прицентромерных районах кото�
рых были выявлены последовательности, гомо�
логичные последовательностям прицентромер�
ных районов аутосом: В�хромосомы, в прицен�
тромерных районах которых после FISH PCPAC
были выявлены положительные сигналы. Ко вто�
рому типу (тип II) были отнесены В�хромосомы, в
прицентромерных районах которых FISH PCPAC,
как и в прицентромерных районах половых хро�
мосом, не выявила присутствия ДНК, гомологич�
ной ДНК прицентромерных районов аутосом. К
этому же типу были отнесены В�хромосомы трех
животных, отловленных в Хабаровском крае
(№ 1381, 1510) и Приморском крае (№ 1212). Ре�
зультаты проведения FISH PCPAC с их В�хромо�

Таблица 1. Районы отлова Apodemus peninsulae и число изученных В�хромосом

Географический регион, годы 
отлова и число (N) отобранных 

для FISH�анализа особей

Число В�хромосом
у исследованных мышей

Всего изучено
В�хромосом

1. БМ, 2007 г., N = 6 4–5*/3–4*/2/1–2*/3/0** 16

2. ЗК�З, 2004 г., N = 9 2/2/5/0–4*/6–7*/8/3/6/2–5* 40

3. ЗK�В, 2004 г., N = 3 5–8*/6/5–6* 17

4. ЕАО, 2004 г., N = 2 1–2*/2 3

5. ХК, 2001, 2002 гг., N = 19 3–4*/1–2*/2–3*/0–2*/1–3*/2–3*/0**/2–4*/1–3*/2/2–3*/
1–2*/4/2–3*/2–3*/0–1*/1–3*/1–2*/5–7*

54

6. ПК, 1999, 2000, 2002 гг., N = 5 1–4*/4/4–7*/0–2*/2–4* 19

7. ЮК, 2003 г., N = 4 1–3*/0–1*/2–3*/1–3* 8

8. Я�Х, 1998, 2005 гг., N = 7 6–8*/5–8*/3–4*/4–6*/6/5/7 40

N = 55 197

Примечание. Номера 1–8 и сокращения географических регионов соответствуют таковым на рис. 1; / – косая черта разделяет
числа В�хромосом у каждого отдельного животного; * – пределы варьирования чисел В�хромосом у особей�мозаиков; ** –
отсутствие В�хромосом у двух особей: № 1380 из Хабаровского края и № 2275 из Бурятии.

5*
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сомами позволили предположить наличие в при�
центромерных районах следовых количеств ДНК,
гомологичной ДНК прицентромерных районов
аутосом.

Сравнительный анализ морфологии и состава
ДНК районов В�хромосом I типа, выполненный с
помощью FISH микродиссекционных ДНК�проб
WCP�1505B1, WCP�1505B2, WCP�1507B1, WCP�
1508B1, WCP�1508B2, PCP11B2pq, PCPAC (рис. 2,
табл. 1, 2), выявил пять отличающихся друг от
друга вариантов. Аналогичный анализ В�хромо�
сом II типа позволил выделить восемь вариантов.
Образцы различных вариантов В�хромосом при�
ведены на рис. 2. Там же дано их описание.

Сравнительный анализ В�хромосом 
восточноазиатских мышей из различных регионов

Забайкалье. У пяти изученных нами мышей из
Муйской долины (Бурятия) всего обнаружено 16
В�хромосом: у разных экземпляров было выявле�
но от одной до пяти метацентрических макро
В�хромосом средних и мелких размеров, а также
0–2 микро В�хромосомы. Из 16 В�хромосом 13
были первого типа (варианты № 1, 4 и 5) и три –
второго (вариант № 7). В кариотипе одной мыши
из Баргузинской котловины В�хромосомы не обна�
ружены. Сравнение акроцентрических и метацен�
трических В�хромосом позволяет предположить,
что метацентрические В�хромосомы являются про�
изводными от акроцентрических В�хромосом. Хро�
мосомы вариантов 1 и 4 отличаются друг от друга
лишь размерами, и это может указывать на раз�
личный уровень амплификации определенных по�
следовательностей их ДНК (рис. 2,а, д, е). Так как

варианту 1 (средние по размеру В�хромосомы) со�
ответствует половина исследованных В�хромо�
сом, можно предположить, что в процессе эволю�
ции В�хромосомы варианта 4 за счет амплифика�
ции их ДНК достаточно быстро переходят в
вариант 1.

У девяти животных Сохондинского государ�
ственного заповедника число В�хромосом варьи�
ровало от 2 до 8, а их размер – от средних до мик�
ро. Анализ FISH 40 В�хромосом выявил как
В�хромосомы первого типа (варианты № 3, 4 и 5),
так и второго (варианты № 7, 9, 10, 13) (рис. 2,в, г,
у, ф). Примечательно, что В�хромосомы живот�
ных Сохондинского заповедника имеют макси�
мальное разнообразие по морфологии и составу
ДНК среди всех исследованных в настоящей ра�
боте восточноазиатских мышей. Общее число ва�
риантов В�хромосом обоих типов в Сохондин�
ском заповеднике равно семи.

В�хромосомы трех мышей из окрестностей сел
Ундино�Поселье и Усть�Озерное имели сходные
характеристики с В�хромосомами экземпляров
из Сохондинского государственного заповедни�
ка. Так, число В�хромосом у особей первых двух
пунктов варьировало от 3 до 7 и от 3 до 8 соответ�
ственно. Число микро В�хромосом изменялось от
1 до 5, и они встречались, как правило, в комби�
нациях с метацентрическими В�хромосомами.
Девять В�хромосом было отнесено к первому ти�
пу (варианты № 3 и 5), восемь – ко второму (вари�
анты № 7, 8 и 13). В отличие от популяции запад�
ной части региона (Сохондинского государствен�
ного заповедника) здесь не обнаружен вариант 4
типа I, а также варианты 9 и 10 типа II.

Таблица 2. Частоты встречаемости вариантов В�хромосом A. peninsulae в различных географических регионах

Регион
и место
отлова

особей*

Типы В�хромосом

I II

Варианты В�хромосом

1 2 3 4 5 Итого I 6 7 8 9 10 11 12 13 Итого II

Забайкалье

1. БМ 0.5 0 0 0.19 0.12 0.81 0 0.19 0 0 0 0 0 0 0.19

2. ЗК�З 0 0 0.38 0.15 0.07 0.6 0 0.1 0 0.02 0.1 0 0 0.18 0.4

3. ЗK�В 0 0 0.12 0 0.41 0.53 0 0.24 0.12 0 0 0 0 0.12 0.47

Дальний Восток

4. ЕАО 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1

5. ХК 0 0 0 0 0 0 0.04 0.67 0.24 0.04 0 0 0.02 0 1

6. ПК 0 0 0 0 0 0 0.16 0.79 0 0 0 0.05 0 0 1

7. ЮК 0 0 0 0 0 0 0 0.63 0.25 0.12 0 0 0 0 1

8. Я�Х 0.25 0.05 0.08 0.02 0.4 0.8 0 0.02 0 0 0.18 0 0 0 0.2

* Номера 1–8 и сокращения географических регионов соответствуют таковым на рис. 1 и в табл. 1.
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Следует отметить, что в варианте В�хромосом
№ 13 у мышей Забайкальского края сигнал FISH
ДНК пробы PCP11B2pq выявлялся за границами
В�хромосомы, определяемыми с помощью окрас�
ки красителем DAPI (рис. 2,у, ф). Возможно, сиг�
нал за пределами данных В�хромосом обусловлен
сниженным уровнем конденсации их хроматина.

Дальний Восток, Россия. У двух исследованных
животных из окрестностей г. Биробиджан Еврей�
ской автономной области проанализированы 3 ме�
тацентрические В�хромосомы, по размерам ва�
рьирующие от среднего до мелкого или даже раз�
мера мини В�хромосомы. Все они были отнесены
к варианту № 7 второго типа.

Число В�хромосом в кариотипах восточноази�
атских мышей из окр. г. Комсомольск�на�Амуре и
оз. Эворон (Хабаровский край) варьировало от
0 до 4 и от 0 до 7 соответственно. У одной особи из
окрестностей оз. Эворон не было выявлено
В�хромосом, а 18 других мышей имели разнооб�
разные морфотипы В�хромосом – от крупных до
мелких и мини В�хромосом, преимущественно
метацентрической морфологии. Все 54 В�хромо�
сомы, выявленные у животных Хабаровского
края, были отнесены к вариантам № 6, 7, 8, 9 и 12
второго типа (рис. 2,к, л, н, с, т).

В кариотипах пяти исследованных экземпля�
ров Приморского края (окрестности с. Новоне�
жино, пос. Авангард и Борисовского плато) най�
дено в общей сложности 19 В�хромосом. Вариа�
ции числа и морфологии В�хромосом были
сходны с таковыми у особей из Хабаровского
края. Число В�хромосом варьировало от 0 до 7,
размер метацентрических В�хромосом – от сред�
них до мелких и мини В�хромосом. Все В�хромо�
сомы, так же как и вышеупомянутые В�хромосо�
мы других популяций Дальнего Востока, были от�
несены ко второму типу (варианты № 6, 7 и 11; см.
рис. 2,и, р).

Следует отметить, что во всех изученных реги�
онах Дальнего Востока существенно преобладал
вариант № 7 (табл. 2).

Дальний Восток, Южная Корея. У исследован�
ных нами четырех восточноазиатских мышей из
Южной Кореи (окрестности Национального пар�
ка Соннисан) число В�хромосом варьировало от 0
до 3. Они были представлены метацентриками
средних и мелких размеров, что согласуется с ра�
нее опубликованными данными [8, 9]. Анализ
FISH микродиссекционных ДНК�проб с В�хро�
мосомами этих образцов показал, что преоблада�
ющим вариантом, так же как и в российских попу�
ляциях Дальнего Востока, был вариант 7 типа II.
Кроме него здесь выявлены варианты 8 и 9 (табл. 2).
В отличие от В�хромосом варианта 8 у экземпля�
ров из популяций Дальнего Востока РФ, для ко�
торых характерен непрерывный сигнал FISH
ДНК�пробы PCP11B2pq, в плечах В�хромосом

особей A. peninsulae из корейской популяции рай�
оны, окрашенные с использованием этой же про�
бы, чередовались с районами, которые не несли
такого сигнала (подвариант 8а; см. рис. 2,м). Сиг�
нал FISH в данном случае напоминал картину
прерывистого распределения сигнала FISH
ДНК�пробы PCP11B2pq в хромосомах восточно�
азиатских мышей Сибири [16, 17].

Дальний Восток, Япония. У семи исследован�
ных особей из Японии (отловленных близ г. Тома�
комай, о. Хоккайдо) число В�хромосом варьиро�
вало от 3 до 8: 0–3 макро В�хромосом разных раз�
меров и морфологии и 2–6 микро В�хромосом.
Результаты анализа числа и морфологии В�хро�
мосом согласуются с ранее опубликованными
данными [2, 9, 14]. Нами исследовано 40 В�хро�
мосом восточноазиатских мышей из Японии и
выявлено семь вариантов распределения сигна�
лов FISH (табл. 2). 32 В�хромосомы отнесены к
типу I (варианты № 1–5) и 8 В�хромосом – к типу II
(варианты № 7 и 10; рис. 2,б, ж, з, о, п). Преобла�
дающими вариантами В�хромосом были № 1, 5 и
10 (табл. 2). Другие варианты, указанные в табли�
це, отмечены как редкие. Вариант 10, помимо во�
сточноазиатских мышей Японии, выявлен также
у особей запада Забайкальского края. В�хромосо�
мы вариантов № 4 типа I и № 7 типа II, кроме
Японии, были обнаружены также у экземпляров
Бурятии и запада Забайкалья, хотя частоты их
встречаемости в этих регионах сильно отлича�
лись.

Следует отметить, что вариант 7 типа II В�хромо�
сом является наиболее распространенным – он был
выявлен у животных всех изученных регионов.

В целом, как следует из картины распределе�
ния В�хромосом восточноазиатских мышей раз�
личных географических регионов, наибольшее
сходство имеют В�хромосомы из популяций
Дальнего Востока (России и Южной Кореи), с од�
ной стороны, из популяций Японии и Бурятии –
с другой стороны, из популяций запада и востока
Забайкалья – с третьей. Однако следует отметить,
что при общем сходстве состава ДНК и морфоло�
гии В�хромосом внутри этих групп существуют
значительные различия по частотам встречаемо�
сти разных вариантов В�хромосом (табл. 2).

ОБСУЖДЕНИЕ

Происхождение В�хромосом

Анализ организации и состава В�хромосом у
восточноазиатских мышей показал, что исследо�
ванные популяции четко разделяются на две
группы. Одна из них представлена популяциями
Хабаровского края, Приморского края, Еврей�
ской автономной области и Южной Кореи, особи
которых несут В�хромосомы только второго типа.
Другая группа состоит из популяций, в которых
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встречаются В�хромосомы и первого, и второго
типов, причем иногда – в кариотипе одного и то�
го же экземпляра (рис. 3). Однако в отличие от
первой группы популяций, занимающей единую
территорию, вторая оказалась географически
разорванной: с одной стороны, это были популя�
ции Восточной Сибири, с другой – популяция
о. Хоккайдо (Япония).

Вероятно, выявленные различия состава ДНК
прицентромерных районов В�хромосом являют�
ся следствием их различного происхождения, что
обусловлено особенностями организации хромо�
сом основного набора. Наличие в прицентромер�
ных районах В�хромосом ДНК, гомологичной
ДНК прицентромерных районов аутосом, указы�
вает на происхождение В�хромосом из аутосом,
тогда как отсутствие такой ДНК – на происхож�
дение из половых хромосом. Ранее нами были
рассмотрены возможные механизмы возникно�
вения и дальнейшей эволюции В�хромосом у это�
го вида [20]. Также, учитывая данные о наличии
горячих точек хромосомных перестроек в хромо�
сомах человека, определяющих высокую частоту
возникновения малых сверхчисленных маркер�
ных хромосом из хромосом 15 и 22, мы предпола�
гаем, что в хромосомах восточноазиатской мыши
присутствуют подобные горячие точки перестро�
ек, определяющие высокую частоту возникнове�
ния сверхчисленных хромосом. В пользу гипоте�
зы о наличии горячих точек в прицентромерных
районах хромосом этого вида свидетельствуют
данные о высокой частоте среди В�хромосом изо�
хромосом и хромосом, которые, вероятно, явля�
ются продуктом эволюции таких изохромосом.

Различия в структурной организации хромо�
сом основного набора у восточноазиатских мы�
шей из различных регионов обуславливают воз�
никновение малых сверхчисленных хромосом,
состоящих из прицентромерных районов разных
хромосом. Последующая эволюция возникших
сверхчисленных хромосом приводит к формиро�
ванию современных вариантов В�хромосом, со�
держащих различные повторенные последова�
тельности ДНК, но сохраняющих неизменным
состав ДНК прицентромерного района. Получен�
ные в настоящем исследовании данные указыва�
ют на то, что популяции восточноазиатских мы�
шей из различных регионов могут отличаться ло�
кализацией таких точек, и как следствие, составом
прицентромерных районов В�хромосом. Половые
хромосомы мышей из популяций Хабаровского и
Приморского краев, Еврейской автономной об�
ласти и Южной Кореи, вероятно, несут одну или
несколько горячих точек хромосомных перестро�
ек в прицентромерном районе, что и определяет
отсутствие в прицентромерных районах В�хромо�
сом повторенных последовательностей, харак�
терных для прицентромерных районов аутосом.
Исключение представляют три В�хромосомы,

найденные у одного экземпляра с Борисовского
плато в Приморском крае. В их прицентромер�
ных районах были выявлены слабые сигналы по�
сле проведения FISH с ДНК�пробой PCPAC. Эти
результаты указывают на наличие в данных
В�хромосомах либо очень небольшого числа по�
второв, гомологичных повторам прицентромер�
ных районов аутосом, либо частично гомологич�
ных им последовательностей. То, что все три та�
кие В�хромосомы были обнаружены у одной
особи, позволяет предположить их общее проис�
хождение. Аналогичным образом, по�видимому,
можно объяснить и происхождение еще двух та�
ких же В�хромосом в кариотипах двух особей из
окр. оз. Эворон Хабаровского края.

Для уточнения границ между популяциями с
различными типами В�хромосом требуется прове�
дение крупномасштабных исследований. Данные о
стабильности этих границ или их перемещении
позволили бы оценить направление и эффектив�
ность естественного отбора, действующего на опре�
деленный тип В�хромосом.

Состав ДНК В�хромосом

В�хромосомы у A. peninsulae сильно варьируют
по размеру. Состав их ДНК зависит не только от
происхождения В�хромосом, но и от интеграции
в них новых фрагментов ДНК и амплификации
конкретных последовательностей. На процесс
переноса ДНК в В�хромосомы указывает присут�
ствие в ряде В�хромосом рДНК [17]. В хромосо�
мах основного набора кластеры рДНК локализо�
ваны в теломерных районах длинных плеч двух
пар средних аутосом [17]. Выявление кластеров
рДНК в В�хромосомах предполагает перенос в
них, по крайней мере, небольшого числа копий
рДНК с последующей их амплификацией. Такое
предположение кажется логичным, так как кла�
стеры рДНК являются наиболее “мобильными” в
эволюции кариотипов эукариот. Однако нельзя
исключить и другой механизм формирования в
В�хромосомах кластеров рДНК: прицентромер�
ный район исходной А�хромосомы может уже со�
держать одну или несколько копий рДНК, кото�
рая не выявляется при проведении стандартной
FISH, но в результате амплификации формирует
достаточно крупный кластер в процессе эволю�
ции В�хромосом, производных от данной А�хро�
мосомы.

Значительный размер районов В�хромосом,
обогащенных определенными повторами, свиде�
тельствует о том, что амплификация ДНК вносит
большой вклад в эволюцию В�хромосом. У осо�
бей A. peninsulae Восточной Сибири были выявле�
ны различия в составе ДНК плеч В�хромосом
первого и второго типа. Плечи В�хромосом пер�
вого типа полностью окрашивались при проведе�
нии FISH c ДНК�пробой PCP11B2pq. Различия
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между плечами В�хромосом заключались в ос�
новном в их размере и числе. В отличие от них,
плечи В�хромосом второго типа часто содержали
районы, в которых отсутствовали последователь�
ности, гомологичные ДНК хотя бы одной из ис�
пользуемых ДНК�проб.

В�хромосомы восточноазиатских мышей, от�
ловленных на о. Хоккайдо, по своей организации
близки к В�хромосомам животных из Восточной
Сибири. Результаты FISH микродиссекционных
ДНК�проб указывают на то, что часть В�хромо�
сом возникла из аутосом, а другая часть – из по�
ловых хромосом. Однако, несмотря на общее не�
большое число исследованных животных (7 эк�
земпляров), у двух из них были обнаружены
В�хромосомы первого типа, плечи которых со�
стояли из районов, обогащенных как ДНК, гомо�
логичной PCP11B2pq, так и районов, не содержа�
щих ДНК, гомологичной хотя бы одной из ис�
пользованных в работе микродиссекционных
ДНК�проб. Подобных В�хромосом за пределами
о. Хоккайдо найдено не было. У трех животных с
о. Хоккайдо были описаны В�хромосомы второго
типа, одно из плеч которых содержало район,
обогащенный повторами, гомологичными ДНК
прицентромерных районов аутосом (рис. 3,б).
Подобная хромосома была обнаружена только у
одного животного из Сохондинского государ�
ственного заповедника. Таким образом, необхо�
димо признать, что наряду со сходством состава
прицентромерных районов В�хромосом популя�
ций A. peninsulae о. Хоккайдо и Восточной Сиби�
ри существуют и различия в организации их плеч.

Различия выявляются у большинства, хотя и не у
всех В�хромосом. В результате сравнительного ана�
лиза В�хромосом первого типа у особей Восточной
Сибири и Дальнего Востока РФ нами показано, что
В�хромосомы, несмотря на одинаковое или сходное
их происхождение, имеют различия в организации
своих хромосомных плеч.

Механизмы возникновения и последующей 
эволюции В�хромосом

Рассматривая вопрос об организации В�хро�
мосом восточноазиатских мышей из разных реги�
онов, необходимо коснуться истории расселения
вида, а также вопроса о механизмах и времени
возникновения горячих точек перестроек в хро�
мосомах основного набора. Возможно, что до по�
следнего оледенения существовал сходный пат�
терн распределения разного типа В�хромосом и
горячих точек перестроек в хромосомах основно�
го набора на всем ареале A. peninsulae. Однако в
последний ледниковый период некоторые попу�
ляции, переживая в рефугиумах изменение кли�
мата, могли пройти через резкое падение числен�
ности. Результатом эффекта “бутылочного гор�
лышка” стала потеря вариантов аутосом с

горячими точками хромосомных перестроек. По�
сле завершения ледникового периода данные по�
пуляции восточноазиатских мышей заселили юг
нынешнего Дальнего Востока: Хабаровский и
Приморский края, Еврейскую автономную об�
ласть и Южную Корею. Возможен и другой сце�
нарий: сходный с современным паттерн распре�
деления В�хромосом и присутствия горячих точек
перестроек в хромосомах основного набора суще�
ствовал в этих регионах уже до последнего оледе�
нения и просто восстановился после его оконча�
ния, при возвращении животных, переживших
смену климата. Нельзя также исключить, что со�
временные варианты кариотипа в различных рай�
онах сложились уже в постгляциальное время, и
сходство популяций Восточной Сибири и Япо�
нии является результатом случайного совпаде�
ния. Однако следует отметить, что почти все ва�
рианты В�хромосом, описанные у особей из по�
пуляций Восточной Сибири, были найдены и у
животных с о. Хоккайдо. Такое совпадение слож�
но объяснить случайным сходством изменчиво�
сти хромосомных элементов.

Тем не менее гипотеза случайного совпадения
находит подтверждение в результатах молекуляр�
но�генетических исследований мтДНК, показы�
вающих наибольшее генетическое разнообразие
популяций A. peninsulae российского Дальнего
Востока, а также сходство мышей Дальнего Во�
стока России и Хоккайдо, с одной стороны, и Си�
бири и Кореи – с другой [22–24]. Считается, что в
финале позднего плейстоцена–начале голоцена
существовала сухопутная связь между материком,
Сахалином и Хоккайдо в период регрессии океана
[25, 26], причем эта связь происходила неоднократ�
но [27]. К этому же периоду (между 15 и 8 тыс. л.н.)
относят и формирование современной териофау�
ны Сахалина [25, 28], в том числе и грызунов [29],
и появление A. peninsulae на Хоккайдо в голоцене
как вселенца с материка через о. Сахалин, по�
скольку палеонтологических находок этого вида
на других островах Японии нет [27]. Несмотря на
межпопуляционные отличия, суммарный анализ
молекулярно�генетических данных позволил
предположить наличие единого ареала вида на
территории Сибири, Забайкалья, Российского
Дальнего Востока, Китая, Кореи и Японии (Хок�
кайдо) в плейстоцене [23, 24], что согласуется с
гипотезой, подразумевающей флуктуацию ареала
вида и неоднократное заселение разных регионов
мышами из различных рефугиумов.

Мы считаем необходимым рассмотреть еще
одну гипотезу возникновения различий сибир�
ских и дальневосточных популяций A. peninsulae
по числу и морфологии В�хромосом. Известно,
что восточноазиатская мышь является носителем
вируса клещевого энцефалита (КЭ), вирулент�
ность которого не одинакова в Сибири и на Даль�
нем Востоке [22, 30, 31]. Показано, что в различ�
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ных регионах Европы и северо�востока Азии (в
Сибири и на Дальнем Востоке) циркулируют
штаммы вирусов КЭ с разнообразными антиген�
ными характеристиками [32], вирулентностью и
некоторыми особенностями геномной ДНК [33].
Ранее Т.С. Бекасовой и Н.Н. Воронцовым была
высказана гипотеза о связи инфицированности
вирусом энцефалита и появлением добавочных
хромосом у A. peninsulae [4]. Позже, в лаборатор�
ных условиях, было проведено эксперименталь�
ное заражение беременной самки восточноазиат�
ской мыши из Приморского края (где микро
В�хромосомы отсутствуют) вирусом КЭ. В ре�
зультате в кариотипе ее потомства появились до�
бавочные макро и микро В�хромосомы [34]. Эти
результаты указывают на то, что нельзя исклю�
чить возможность влияния вирусной инфекции
(возможно, связанной не только с КЭ) на возник�
новение и дальнейшую эволюцию В�хромосом
[2]. Многие авторы, изучающие проблему клеще�
вого энцефалита, отмечают тот факт, что в при�
родных очагах КЭ совместно могут циркулиро�
вать возбудители разных заболеваний – вирусы,
бактерии и простейшие [31, 35 и др.]. Многие из
них, не представляющие опасности для человека,
исследованы слабо, хотя именно они вызывают
губительные для популяций грызунов эпизоотии
и могут участвовать в интенсификации хромо�
сомных перестроек у восточноазиатских мышей.

Примечательно, что в работах, посвященных
вирусу КЭ, говорится об эволюционных преобра�
зованиях его штаммов. Также указывается, что
штамм, выделенный из сибирских популяций
A. peninsulae, является наиболее древним [22, 31
и др.]. К сожалению, в современной литературе
нет данных, которые позволили бы провести бо�
лее детальный анализ пространственного распре�
деления штаммов вируса КЭ, мтДНК и вариантов
В�хромосом у восточноазиатских мышей в си�
бирских и японских популяциях. Исследования
гена cyt b мтДНК особей A. peninsulae из популя�
ций Японии, Хабаровского и Приморского края
пока не выявили каких�либо существенных меж�
популяционных различий [22–24].

Анализ у восточноазиатских мышей размера,
морфологии и состава ДНК современных В�хро�
мосом указывает на высокие темпы их эволюции.
Помимо амплификации ДНК, вероятно, проис�
ходят другие варианты перестроек. Плечи части
В�хромосом второго типа состоят из чередую�
щихся районов с разным составом ДНК, возмож�
но – вследствие внутрихромосомных перестроек.
Например, в результате инверсии в В�хромосоме
второго типа часть ее прицентромерного района
могла быть перенесена в интеркалярное положе�
ние, а последующая амплификация этого участка
могла привести к возникновению достаточно
крупного фрагмента с соответствующим соста�
вом ДНК. Нельзя исключить и межхромосомные

перестройки. На существование такого механиз�
ма реорганизации В�хромосом, кроме выявления
в них кластеров рДНК, указывают результаты ка�
риотипического анализа одного животного из
Сохондинского государственного заповедника и
трех особей с о. Хоккайдо. В кариотипах этих эк�
земпляров были описаны В�хромосомы второго
типа, одно из плеч которых содержало район,
обогащенный повторами, гомологичными ДНК
прицентромерных районов аутосом.

Распределение повторенных последовательностей, 
характерных для В�хромосом, в хромосомах 

основного набора

Повторенные последовательности, наиболее ти�
пичные для В�хромосом, представлены и в А�хро�
мосомах. Более того, показано их неравномерное
распределение в хромосомах основного набора
[6, 14, 16]. Если гомология ДНК прицентромер�
ных районов аутосом и прицентромерных райо�
нов возникших из них В�хромосом является ожи�
даемой и естественной, то объяснить обогащение
С�негативного района Y�хромосомы, С�негатив�
ного района Х�хромосомы, расположенного меж�
ду центромерой и интеркалярным блоком С�гете�
рохроматина, а также дистального района q�пле�
ча 3�й пары аутосом, последовательностями,
характерными для плеч большинства В�хромосом
(гомологичными последовательностям, присут�
ствующим в PCP11B2pq), значительно сложнее.
FISH пробы PCP11B2pq с метафазными хромосо�
мами указывают на то, что PCP11B2pq содержит
значительное количество диспергированных по�
второв. Концентрация некоторых из них повы�
шена в перечисленных выше районах половых
хромосом и дистальных районах q�плеча 3�й пары
аутосом. Остается невыясненным, обогащены ли
районы половых хромосом и дистальный район
q�плеча хромосомы 3 гомологичными повторами
или они обогащены совершенно разными после�
довательностями, которые одновременно при�
сутствуют в микродиссекционных ДНК�пробах.
Решение этого вопроса требует дополнительных
исследований, включающих создание набора
микродиссекционных ДНК�проб из отдельных
районов хромосом и последующего проведения
многоцветной FISH.

Вероятнее всего, последовательности ДНК,
интенсивно амплифицирующиеся в В�хромосо�
мах, представляют собой повторы, характерные и
для хромосом основного набора. Причем их “рас�
селение” в А�хромосомах оказывается хромосо�
мо� и районоспецифично. Вопрос, существует ли
взаимное влияние на амплификацию и “расселе�
ние” таких повторов в В�хромосомах и хромосо�
мах основного набора, остается открытым. Воз�
можно, ответ на него может быть получен при
изучении распределения этих повторов в хромо�
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сомах восточноазиатских мышей из популяций,
свободных от В�хромосом, таких как популяции
островов Сахалин и Стенина.

Настоящее исследование механизмов возник�
новения и состава современных В�хромосом у во�
сточноазиатских мышей, населяющих огромный
ареал, позволило не только дать описание кон�
кретных систем В�хромосом, сформулировать ги�
потезы об особенностях организации хромосом
основного набора у особей из различных регио�
нов, возможных механизмах возникновения и
последующей эволюции В�хромосом, но также
поставило новые вопросы о коэволюции ДНК А�
и В�хромосом, возможном влиянии В�хромосом
на паттерны распределения повторенных после�
довательностей в различных районах аутосом и
половых хромосом. Продолжение исследований,
включающее подробный молекулярно�цитогене�
тический анализ хромосом восточноазиатских
мышей из популяций островов Сахалин и Стени�
на, получение микродиссекционных ДНК�проб
конкретных районов хромосом основного набора
позволят получить ответы, по крайней мере, на
часть поставленных вопросов.

Работа выполнена при частичном финансирова�
нии грантом РФФИ № 14�04�00086a и интеграци�
онным проектом ДВО РАН № 12�II�СО�06�018.
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Korean field mice (Apodemus peninsulae) are widely distributed throughout northeastern Asia, including the
Russian Far East, northern China, the Korean peninsula, Sakhalin, and Hokkaido. This mouse species is
characterized by a high frequency of animals with B chromosomes differing in their number, morphology, and
DNA composition in different geographical regions. For the first time a comparative analysis of DNA probes
from B chromosomes with metaphase chromosomes of mice from Transbaikalia, the Far East (including the
Russian Far East), Japan, and South Korea was conducted by in situ hybridization. B chromosomes in mice
from the Russian Far East were shown to exhibit low variability in DNA content; however, the DNA compo�
sition of B chromosomes in species from Transbaikalia and Japan were highly variable. B chromosomes in
A. peninsulae from the South Korean population demonstrate minor differences from those from the Russian
Far East. We discuss the origin of B chromosomes in the studied region in comparison with previously obtained da�
ta for mice from Siberia and the Baikal region, as well as the dispersal routes of the Korean field mouse.

English translation of paper is published in “Russian J. Genetics” (2015, vol. 51, no. 3), www.maik.ru.
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Рис. 3. Примеры FISH!окрашивания метафазных пластинок A. peninsulae: a – Южная Корея, образец № 1604, 3 В!хромо!
сомы второго типа, б – о. Хоккайдо, Япония, образец № 1834, 8 В!хромосом первого и второго типов. В!хромосомы ука!
заны стрелками, X и Y – половые хромосомы.
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Рис. 2. Варианты добавочных хромосом A. peninsulae из различных популяций Забайкалья и Дальнего Востока по характе!
ру FISH!окрашивания: а – тип I, вар. 1 (PCPAC+/PCP11B2pq+, сигналы PCPAC+ отмечены в прицентромерных районах,
а PCP11B2pq+ – в районах плеч В!хромосом средних и мелких размеров) – Бурятия, Муйская котловина, образец № 2236

; б – тип I, вар. 2 (PCPAC+/PCP11B2pq+, сигналы PCPAC+ отмечены в прицентромерных районах, а PCP11B2pq+ pас!
положены асимметрично в теломерных районах, затрагивая лишь часть плеч крупных В!хромосом) – Япония, о. Хоккай!
до, близ г. Томакомай, образец № 1834 ; в, г – тип I, вар. 3 (PCPAC+/PCP11B2pq!, сигнал PCPAC+ затрагивает целиком
микро В!хромосому и прилежащую к ней область, а сигнал PCP11B2pq отсутствует) – Забайкальский край, Сохондин!
ский заповедник, образец № 1698 ; д, е – тип I, вар. 4 (PCPAC+/PCP11B2pq+, сигнал PCPAC+ затрагивает целиком об!
ласть микро В!хромосомы, а сигнал PCP11B2pq+ расположен симметрично за ее пределами) – Бурятия, Муйская котло!
вина, образец № 2249 ; ж, з – тип I, вар. 5 (PCPAC+/PCP11B2pq+, PCPAC+ сигнал затрагивает целиком микро В!хро!
мосому и прилежащие к ней районы, а PCP11B2pq+ сигнал – одну прилежащую область, вне микро В!хромосомы) –
Япония, о!в Хоккайдо, близ. г. Томакомай, образец № 1834 ; и – тип II, вар. 6 (PCPAC+/PCP11B2pq+, сигнал PCPAC+
регистрируется в следовых количествах в прицентромерных районах, а PCP11B2pq+ целиком окрашивает плечи
средних В!хромосом) – Приморский край, Уссурийский р!н, верховье р. Гранитная, Борисовское плато, образец № 1212 ;
к – тип II, вар. 7 (PCPAC!/PCP11B2pq+, сигнал PCPAC отсутствует, а сигнал PCP11B2pq+ целиком затрагивает плечи
крупных, средних, мелких и мини В!хромосом) – Хабаровский край, окр. оз. Эворон, образец № 1509 ; л – тип II, вар.
8 (PCPAC!/PCP11B2pq+, сигнал PCPAC отсутствует, а сигнал PCP11B2pq+ затрагивает центральные области плеч В!хро!
мосом крупных, средних и мелких размеров) – Хабаровский край, окр. г. Комсомольск!на!Амуре, образец № 1418 ; м –
тип II, вар. 8а (PCPAC!/PCP11B2pq+, сигнал PCPAC отсутствует, а сигнал PCP11B2pq+ прерывистый, затрагивает по 1–2
центральные области плеч В!хромосом средних и мелких размеров) – Южная Корея, образец № 1604 ; н – тип II, вар. 9
(PCPAC!/PCP11B2pq+, сигнал PCPAC отсутствует, а сигнал PCP11B2pq+ асимметричный, затрагивает околотеломерные
области плеч мелких В!хромосом) – Хабаровский край, окр. оз. Эворон, образец № 1510 ; о, п – тип II, вар. 10 (PC!
PAC+/PCP11B2pq+, сигнал PCPAC+ затрагивает одно плечо, но не прицентромерную область, а PCP11B2pq+ располо!
жен в другом плече мини В!хромосомы) – Япония, о. Хоккайдо, близ г. Томакомай, образец № 1836 ; р – тип II, вар. 11
(PCPAC!/PCP11B2pq+, сигнал PCPAC отсутствует, а сигнал PCP11B2pq+ затрагивает прицентромерную область и не!
много – теломерные районы плеч мини В!хромосомы) – Приморский край, Шкотовский р!н, с. Новонежино, образец
№ 84–99 ; с, т – тип II, вар. 12 (PCPAC!/PCP11B2pq+, сигнал PCPAC отсутствует, а сигнал PCP11B2pq+ затрагивает две
области вне пределов мини В!хромосомы) – Хабаровский край, окр. оз. Эворон, образец № 1507 ; у, ф – тип II, вар. 13
(PCPAC!/PCP11B2pq+, сигнал PCPAC отсутствует, а PCP11B2pq+ затрагивает две симметричные области, вне пределов
микро В!хромосомы) – Забайкальский край, Сохондинский заповедник, р. Енда, образец № 1679 . Рядом с каждым ва!
риантом приводится схема FISH В!хромосомы этого варианта. На схеме серый цвет соответствует зеленому FISH!сигналу
PCP11B2pq+, черный – красному FISH!сигналу PCPAC+, белый или бледно!желтый – отсутствие сигнала. Знаками х
(рис. 2,с) или круга (рис. 2,в, д, ж, у) обозначены границы мини В!хромосомы или микро В!хромосом, которые либо окра!
шены, либо нет.
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