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Видообразование и «гены видообразования». 
Генетические механизмы, участвующие в формировании 

новых видов (часть 2). 

 



Видообразование по наличию или 
отсутствию ветвления делится на 
филетическое и дивергентное. 

 Филетическое видообразование по наличию или 
отсутствию прогрессивных изменений делится на 
стасигенез и анагенез. 

 

 Дивергентное видообразование по наличию или 
отсутствию пространственного обособления 
(изоляции) делится на симпатрическое и 
аллопатрическое.  



Филетическое видообразование 
 Это процесс превращения одного вида в другой, 

трансформация вида-предка в вид-потомок в течение 
больших отрезков времени без формирования 
дочерних видов.  

 Стасигенез (греч. стазис — застой) — длительное 
существование вида без изменений. Такой тип 
видообразования характерен для персистентных форм - 
"живых ископаемых".  

 Анагенез - это процесс быстрого прогрессивного 
преобразования вида, не сопровождающийся 
распадением его на дочерние виды. 
 Кролики на острове Порто-Санто изменились фенотипически и 

приобрели репродуктивную изоляцию за 400 лет. В среднем 
плейстоцене, начавшемся 2 млн. лет назад, на Кавказе в течение 50-60 
тысяч поколений существовал один вид зубра. Позже он 
трансформировался в новый вид, причем переход к новому виду занял 
2—4 тыс. поколений (10—16 тыс. лет).  

 

http://www.avifarm.ru/page.php?al=biolkoncvida


Дивергентное видообразование 

 видообразование, при котором исходный вид дает 
два или несколько дочерних видов 

 Симпатрическое видообразование. Термин образован из 
греческих слов "сим" — вместе и "патрис" — родина. 
Возникновение нового вида в ареале родительского. По 
механизму образования дочерних видов симпатрическое 
видообразование делится на экологическое, аллохронное, 
полиплоидное, гибридное и хромосомное. 

 Аллопатрическое видообразование - это географическое 
видообразование, образование новых видов из 
географических популяций. Греческое слово "аллос" 
означает "чужой", а "патрис" - "родина". Видообразование 
как результат пространственной изоляции. 

 



В предыдущей лекции мы обсуждали: 

 
: 

 

1. Концепции вида (биологическая, экологическая, 

филогенетическая,  эволюционная, Genotypic cluster, 

Recognition Sp.C и другие. 

 

 

 

2. Три  типа видообразования: 

 

 

1) Филетическое (Philetic) видообразование 

 

2) Аллопатрическое (Allopatric) видообразование 

 

 

3) Симпатрическое (Sympatric). Видообразование – без 

географической изоляции 



Классическое видообразование по Майру 

 



Модель несовместимости 
 Добжанского (1937) – Мюллера (1942) 

aabb AABB 

Aabb aaBb 

AAbb aaBB x 

AaBb 

F1 

леталь 

AaBB AABb 

aaBB AAbb x 

AaBb – F1 -жизнеспособные 

F2 – выщепление леталей 

aabb 



Доказать симпатрическое 
видообразование крайне сложно 
( рыбы в озере Апойо, Никарагуа) 



Amphilophus flock 



Критерий «генов видообразования» 
(по Nosil and Schluter, 2011) 

 1. Необходимо показать, что на настоящее время ген 
участвует в репродуктивной изоляции 

 

 2. Дивергенция в этом гене произошла до завершения 
процесса видообразования 

 

 3. Необходимо оценить вклад гена в репродуктивную 
изоляцию во время когда этот ген дивергировал (т.е. 
на ранних этапах видообразования) 



Боярышниковая моль Rhagoletis pomonella 

 



«Сенсорное видообразование» у 
насекомых (и не только) 

 



Как виды распознают друг друга??? 

http://flybase.bio.indiana.edu/anatomy/Drosophilidae/Drosophila_virilis_m/Drosophila_virilis.jpg
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Drosophila virilis:  



In sympatry, two species are frequently 

co-occurs 



But with choice given, fly male mates  

with conspecific female 



Этапы ухаживания у  D. virilis group 

Tapping and licking circling 

copulation singing Copulation attempts 



Последовательность событий при встрече конспецифичной пары у 
видов группы D. virilis (Liimatainen and Hoikkala, 1997) 



Последовательность событий при встрече гетероспецифичной пары у 
видов группы D. virilis (Liimatainen and Hoikkala, 1997) 
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D. americana x D. littoralis,  



• Gr68a Is Expressed in Gustatory 

Neurons of the Male Foreleg 

 

• Neurons Expressing Gr68a Are 

Required for Normal Courtship 

 

 



Effect of Gr68a inactivation in 

 D. melanogaster 

 
Экспрессия гена Gr68a необходима для продолжения 

спаривания («ощупывание самки») 
 

Bray and Amrein 2003 Neuron, 39, 1019–1029, 
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Выбор самкой D. pseudoobscura самца своего 
вида кодируется четырьмя локусами   

 Распределение факторов, 
препятствующих 
гибридизации между D. 
pseudoobscura and D. 

persimilis на хромосомах 

(QTL анализ)  



Эксперимент «с выбором» и «без выбора» 

 

Видоспецифичность оплодотворения в 4 раза выше, когда 

оплодотворяют смесью спермы двух видов! 



Байндин морских ежей 
Белок bindin покрывает акросому спермия 

морского ежа и способствует связыванию 

с вителлиновой оболочкой яйцеклетки 

(Metz et al. 1994) 

У разных видов большое количество 

аминокислотных замен – признак 

движущего отбора 

Полная репродуктивная изоляция – при 8-

10 аминокислотных заменах в bindin (и 

предположительно, в bindin-рецепторе 

яйца. 

Рецептор на яйце, комплиментарный байндину: 



У устриц все то же самое! 

 



Мидии – все тот же полиморфный белок на 
спермии. 



Движущий отбор в доменах связывания с 
белками спермия 



После завершения видообразования отбор 
может благоприятствовать появлению 
новых аллелей байндина 

У морских ежей редкие аллели препятствуют полиспермии и 

повышают успех оплодотворения (по Levitan and Ferrell 2006) 



Individual-based simulation model 

Pop size =3000 Pop size =3000 Migration 

Migration 

Nm=0-300 

Selection: AA>AB>BB 

Averaged for 5 loci 

Selection: AA<AB<BB 

Averaged for 5 loci 

Mate recognition (1-5 loci) AA, AB = wild type 

         BB = new type 

Локусы менделируют, нуклеотидная последовательность 

 наследуется по материнской линии 

Mutation rate от 10-4 до 10-7 Transition/transversion = 5/1 



Individual-based computer simulation 

model 
 Two sets of loci:  

 mate recognition system (MRS) 
  A-ancestral and dominant (AA, Aa-old MRS) 

  a-derived and recessive (aa – new MRC) 

 Adaptation to resources 
 B-generalist (ancestral state) 

 b-specialist (new niche) 
 Ancestral niche:  SBB > SBb > Sbb 

 New niche:  SBB < SBb < Sbb 

 Parameters 
 Population size (500, 1000, 5000 …) 

 Mutation rate 

 Selection for BB, Bb, bb 

 Outbreeding coefficient (proportion of crosses between AA 
or Aa and aa). 

 



Types: specimen, population 
 type 

   Tgene = (BB,AB,AA); 

   Tgapl= (ga, gb); 

   TGender = (M, F); 

   Trace = (N,H,S); 

   Tmt=(No,So); 

   Tnuc=(C,T,A,G); 

 

   Specimen = record 

              race: TRace; 

              gend: TGender; 

                          mt  : Tmt; 

                          locus :  array[1..10] of Tgene; 

                          seq : array[1..100] of Tnuc; 

                          end; 

    

     Typepopul=array[1..3000] of specimen; 
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Частота видообразования (из 6 повторов, 1000 
поколений) при изменении силы отбора и числа 
мигрантов. 
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«Гены видообразования» 

 Сколько генов участвует в видообразовании? 

 Какой у них “effect size” (Какой вклад вносит каждый 
из генов в общую репродуктивную изоляцию) 

 Возникают ли мутации “de novo” или отбираются из 
имеющегося природного полиморфизма? 

 Насколько важна «несовместимость Добжанского-
Мюллера» по сравнению с суммарным эффективным 
значением генов? 

 Какие изменения чаще играют роль в 
видообразовании – изменения в регуляторных сайтах 
или в кодирующей последовательности? 


