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Процесс видообразования остается одним из проблемных во-
просов эволюционной биологии. До сих пор нет единого мне-
ния о том, является процесс видообразования непрерывным или 
прерывистым, существуют ли переходные формы в историче-
ском ряду видов, а также можно ли использовать генетический 
критерий вида для разграничения рецентных форм, таксономи-
ческий статус которых до конца не определен. С точки зрения 
молекулярной эволюции колоссальный интерес представляет 
оценка минимального уровня изменений, необходимого для об-
разования нового вида, т.е. размерность генетического критерия 
вида, а также его «качество» – наличие хиатусов в уровне гене-
тических различий в эволюционно-консервативных генах между 
сестринскими видами.

Изменчивость консервативных белок-кодирующих генов 
находится под действием строгого стабилизирующего отбора, 
элиминирующего мутантов с нарушенной структурой белка. 
К числу таких генов у животных относятся гены белков дыха-
тельной цепи, факторов транскрипции, трансляции и элонгации, 
гистоновых белков и многие другие. Изменчивость нуклеотид-
ной последовательности этих генов у насекомых обычно низка, 
что позволяет использовать их как филогенетические маркеры, 
при условии, что уровень их изменчивости в разных эволюци-
онных линиях насекомых одинаков. Мы оценили уровень на-
копления генетической дистанции, сопровождающей процесс 
видообразования, в одном ядерном (EF1a) и трех митохондри-
альных (COI, COII и cyt b) генах насекомых разных таксонов 
отряда Hemiptera (группа сравнения) и Lepidoptera (внешняя 
группа). Общая выборка последовательностей, включенных 
в анализ, составила 10 522 уникальных последовательностей 
2636 видов насекомых отряда Hemiptera и 3177 последователь-
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ностей 36 видов насекомых из отряда Lepidoptera. Для всех по-
следовательностей были рассчитаны генетические дистанции 
(GD) и оценено распределение частот встречаемости значений 
GD. По реальному распределению среди минимальных значений 
GD для каждого таксона определили дистанции, соответствую-
щие внутриродовому уровню, и выбрали медианное значение 
минимальной GD (GDmin). Затем, использовав компьютерное 
моделирование, предусматривающее построение эволюционно-
го дерева «сверху вниз» (от листьев к корню) с учетом GDmin 
и «замирания» ветвей (соответствующему вымиранию в предла-
гаемой модели), мы построили графики распределения GD, по-
лученных в результате моделирования, так, чтобы они совпадали 
с графиками распределения GD реальных данных, полученных 
для отряда Hemiptera. В результате анализа модели оказалось, 
что уровень изменения нуклеотидной последовательности ана-
лизируемых генов, соответствующий акту видообразования, 
в разных таксонах Hemiptera значительно различается (от 0,035 
у Aphidoidea до 0,145 у Psylloidea). Оценив полученное распре-
деление методом Колмогорова-Смирнова для нескольких групп, 
мы обнаружили, что медианные значения GDmin статистически 
различаются во всех группах. Компьютерное моделирование по-
казало, что эти различия не обусловлены ни размером выборки, 
ни наличием вымерших эволюционных линий.






















