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Представители группы двойниковых видов успешно использовались в качестве модель-

ной системы для изучения процессов видообразования (Patterson, Stone, 1952; Майр, 1963; 

Гончаренко и др., 1989), генетики развития (Корочкин, 2002), молекулярной эволюции (Nei, 

1971; Throckmorton, 1982; Spicer, Bell, 2002), а также таксономии и систематики (Goncharenko, 

Emeljanov,1992). В пределах группы virilis в настоящее время насчитывается 14 видов-

двойников, которые подразделяются на две филады – филада virilis и montana. Основным мик-

роэволюционным фактором, сглаживающим действие естественного отбора, дрейфа генов и 

мутационного процесса, лежащих в основе генетической дифференциации природных популя-

ций, является генный поток. Именно генный поток путем обмена наследственным материалом 

между популяциями выравнивает их генетическую структуру, позволяя виду сохранять еди-

ный генофонд. Величина генного потока зависит от сложного взаимодействия различных мик-

роэволюционных сил и может серьезно различаться в изолированных или непрерывных попу-

ляциях одного вида. Только в последние десятилетия с появлением генетических маркеров у 

исследователей впервые возникла возможность точно оценивать величину генного потока. 

Однако исследований, направленных на его измерение у видов Drosophila группы virilis в Во-

сточной Евразии непосредственно в природных популяциях, крайне мало.  

Целью нашей работы было провести сравнительный анализ уровня генного потока  в 14 

природных популяциях у вида Drosophila littoralis Meigеn в Восточной Евразии на основе 

использования в качестве молекулярно-генетических маркеров 14 генов, кодирующих изо-

ферменты. 

Материалы и методы 

 

Месторасположение проанализированных популяций показаны на рис. 1. За пределами 

околоводной зоны пресных водоѐмов исследованный вид отсутствует. 

Название и расположение популяций:  Гомель болотная – Галые болота восточнее  

г. Гомель,  Бел,  1981-1984, 2003-2005;   Гомель  ручейная  ручей  в  10-км  южнее  г. Гомель, 

Бел, 1984-1987, 2003-2005;  Днепровская – вблизи г. Речица, Бел, 1985, 2003-2005; Черновцы 

– вблизи г. Черновцы, Укр, 1985; Мукачево – вблизи г. Мукачево, Укр, 1986; Орша – вблизи   

Рисунок 1 – Места взятия выборок и распространение D. littoralis на территории Восточной Евразии          

(Goncharenko, Emeljanov, 1992; Lakovaara et al., 1976; Throckmorton, 1982) 
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г. Орша, Бел, 1985; Карелия – Карельское побережье Белого моря, КР, 1985; Финляндия – 

вблизи г. Оулу, Фин, 1980; Воловец – г. Воловец, Укр, 1986; Люторица – р. Люторица в 10 

км восточнее Мукачево, Укр, 1985; Латвия – вблизи г. Цесие, Лат, 1989; Алтай – р. Катунь, 

АК, 1989; Новосибирск – Обь в 100 км южнее г. Новосибирск, НО, 1887-1989; Талас – вбли-

зи г. Талас, Кыр*, 1986-1987.  

Взрослые особи вида D. littoralis исследовались методом электрофореза, подробно опи-

санном ранее (Сурков, Гончаренко, Митрофанов, Корочкин, 2003). Обозначение выявленных 

электрофоретических вариантов дано по общепринятой номенклатуре Пракаша с соавторами 

(Prakash et al., 1969).  

Величина генного потока (Nem) рассчитывалась двумя методами. В одном случае коли-

чество мигрантов на поколение определялось из соотношения Nem=(1-FST)/4FST (Slatkin, 

1985a), где FST – коэффициент подразделенности популяций (Wright, 1965). В другом случае 

генный поток вычислялся исходя из частот уникальных аллелей по формуле 

log10Nem=(log10p(l)-b)/a (Slatkin, 1985a; Slatkin, 1985b; Barton, Slatkin, 1986), где p(l) – средняя 

условная частота уникального аллеля, a и b – коэффициенты. Для выборки, равной 10, 25 и 

50, коэффициент а равен -0.489, -0.576 и -0.612, соответственно, а коэффициент b равен  

-0.951, -1.11 и -1.21, соответственно. В основе этого метода, предложенного американским 

исследователем Монтгомери Слаткиным, лежит представление, по которому частота редкого 

аллеля, встретившегося у вида только в одной популяции (уникальный аллель) является от-

ражением степени генетической изолированности популяций и уровня обмена генетическим 

материалом между ними. Чем больше частоты уникальных аллелей, тем дольше популяции 

находились в изоляции и, соответственно, меньше обменивались друг с другом наследствен-

ным материалом (Slatkin, 1985a,b). 

 

Результаты и обсуждение 

 

В ходе электрофоретического исследования особей вида Drosophila группы virilis, оби-

тающего на территории Восточной Евразии из 14 природных популяций удалось выявить 41 

различный электрофоретический вариант. В результате проведенного нами всестороннего 

генетического анализа было установлено, что эти 41 электрофоретический варианты, выяв-

ленные по 11 ферментным системам у представителя D. littoralis, находятся под генетиче-

ским контролем 14 локусов.  

Следует подчеркнуть, что в популяционных исследованиях использованы только локу-

сы с установленной нами генетической детерминацией. При анализе оказалось, что локусы 

Fum,  α-Gpdh, с-Mdh m-Mdh являются мономорфными, поскольку по этим генам найден 

только один аллель. Наибольшая изменчивость обнаружена по генам, кодирующим                 

α-эстеразу-3,  ß-эстеразу-2 и алкогольдегидрогеназу. 

Для оценки генетической структуры были рассчитаны частоты встречаемости аллелей 

в каждой из 14 исследованных популяций и у D. littoralis в целом. Аллельные частоты по         

14 проанализированным генам представлены в таблице 1. Следует отметить, что исследова-

ния генетической структуры и некоторых параметров изменчивости с помощью метода изо-

ферментов у  D. littoralis для ряда белорусских популяций проводились ранее (Гончаренко и 

др., 2004). 

На основе данных, приведенных в таблице 1, были определены частоты уникальных ал-

лелей, значения которых представлены в таблице 2. Следует отметить, что как для всех ис-

следованных популяций, так и для каждой характерно наличие семи уникальных аллелей:        

Me 
0.30

, Hk-8 
1.05

, a-Est-3 
0.90

, B-Est-2 
1.36

, B-Est-2 
1.39

, Adh 
1.00

, Оdh 
1.20

 (табл. 2). 

В ходе исследования, используя F-статистики Райта и G-статистики Неи, мы предпри-

няли попытку определить состояние равновесия и степень подразделенности природных 
_____________________________________________ 

* – используемые сокращения: Бел – Беларусь; Укр – Украина; Фин – Финляндия; НО – Новосибирская обл., 

Россия; Кр – Карелия, Россия; АК – Алтайский кр., Россия; Лат – Латвия; Кыр – Кыргызстан.  
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Таблица 1 – Аллельные частоты в исследованных природных популяциях D. littoralis  
Локус, 

аллели 

Популяции 

Тал Г-р Г-б Дн Чер Мук Орш Кар Фин Вол Лют Лат Алт Нов 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 

PGM  

n 36                                                                106 156 62 36 101 4 10 3 10 18 8 12 4   

0.40 0.027 0.009 0.006 0.032 0.027 0.029 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

0.80 0.973 0.973 0.969 0.952 0.918 0.971 0.750 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 0.750 0.750 

1.00 0.000 0.009 0.019 0.016 0.055 0.000 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.167 0.250 

1.20 0.000 0.009 0.006 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.083 0.000 

h-e 0.053 0.053 0.061 0.092 0.154 0.056 0.375 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.403 0.375 

ME  

n 36 106 156 62 36 136 4 10 3 10 18 8 12 4 

0.30 0.000 0.000 0.006 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

0.65 1.000 1.000 0.994 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 

h-e 0.000 0.000 0.012 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

HK-1  

n 36 106 136 62 36 90 4 10 3 10 18 8 12 4 

1.00 0.000 0.000 0.014 0.032 0.000 0.011 0.000 0.000 0.000 0.000 0.055 0.000 0.000 0.000 

1.40 1.000 0.982 0.979 0.919 1.000 0.989 1.000 1.000 1.000 1.000 0.945 1.000 1.000 1.000 

1.80 0.000 0.009 0.007 0.032 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

2.00 0.000 0.009 0.000 0.016 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

h-e 0.000 0.036 0.041 0.153 0.000 0.022 0.000 0.000 0.000 0.000 0.104 0.000 0.000 0.000 

HK-8  

n 36 106 136 62 36 90 4 10 3 10 18 8 12 4 

1.00 1.000 1.000 1.000 0.968 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 

1.05 0.000 0.000 0.000 0.032 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

h-e 0.000 0.000 0.000 0.062 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

FUM               

n 36 106 144 62 36 90 4 10 3 10 20 0 0 0 

1.00 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 0.000 0.000 0.000 

h-e 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 1.000 1.000 1.000 

a-EST-3               

n 36 116 149 68 36 132 4 10 4 10 25 0 0 0 

0.90 0.000 0.008 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

0.95 0.083 0.155 0.255 0.132 0.194 0.190 0.000 0.000 0.000 0.100 0.200 0.000 0.000 0.000 

1.00 0.000 0.086 0.042 0.059 0.166 0.023 0.000 0.000 0.000 0.100 0.040 0.000 0.000 0.000 

1.02 0.734 0.302 0.315 0.324 0.306 0.257 0.250 0.700 0.250 0.400 0.320 0.000 0.000 0.000 

1.10 0.128 0.379 0.248 0.324 0.223 0.333 0.500 0.200 0.750 0.300 0.200 0.000 0.000 0.000 

1.14 0.055 0.069 0.140 0.162 0.111 0.197 0.250 0.100 0.000 0.100 0.240 0.000 0.000 0.000 

h-e 0.435 0.729 0.753 0.743 0.779 0.748 0.625 0.460 0.375 0.720 0.758 1.000 1.000 1.000 

B-EST-2               

n 36 112 154 63 35 134 4 10 3 10 22 8 10 4 

1.36 0.000 0.000 0.007 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

1.39 0.000 0.000 0.000 0.016 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

1.44 0.000 0.125 0.104 0.111 0.000 0.045 0.000 0.000 0.000 0.200 0.000 0.000 0.000 0.000 

1.46 0.000 0.000 0.032 0.016 0.000 0.023 0.000 0.200 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

1.48 0.083 0.572 0.565 0.587 0.886 0.701 0.500 0.700 1.000 0.600 0.454 0.750 0.600 0.500 

1.51 0.917 0.303 0.292 0.270 0.114 0.231 0.500 0.100 0.000 0.200 0.545 0.250 0.400 0.500 

h-e 0.152 0.565 0.584 0.570 0.202 0.453 0.500 0.460 0.000 0.560 0.497 0.375 0.480 0.500 

ACPH-1               

n 36 106 152 62 36 135 4 8 3 10 22 9 12 4 

1.03 0.000 0.038 0.040 0.000 0.000 0.007 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

1.08 1.000 0.840 0.809 0.823 0.805 0.918 1.000 0.750 1.000 1.000 0.955 0.556 0.500 0.750 

1.14 0.000 0.094 0.092 0.064 0.056 0.053 0.000 0.125 0.000 0.000 0.000 0.333 0.250 0.000 

1.20 0.000 0.028 0.059 0.113 0.139 0.023 0.000 0.125 0.000 0.000 0.045 0.111 0.250 0.250 

h-e 0.000 0.283 0.332 0.306 0.330 0.154 0.000 0.406 0.000 0.000 0.086 0.568 0.625 0.375 

ADH               

n 36 80 112 62 36 136 4 6 3 10 22 8 12 4 

1.00 0.000 0.000 0.000 0.016 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

1.40 1.000 1.000 1.000 0.984 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 

1.80 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

h-e 0.000 0.000 0.000 0.031 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

ODH               

n 0 52 12 30 0 28 0 0 1 4 4 0 0 0 

0.95 0.000 0.019 0.000 0.000 0.000 0.035 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

1.00 0.000 0.943 0.917 0.901 0.000 0.895 0.000 0.000 1.000 1.000 1.000 0.000 0.000 0.000 

1.05 0.000 0.038 0.000 0.000 0.000 0.035 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

1.10 0.000 0.000 0.083 0.066 0.000 0.035 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

1.20 0.000 0.000 0.000 0.033 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

h-e 1.000 0.109 0.152 0.183 1.000 0.195 1.000 1.000 0.000 0.000 0.000 1.000 1.000 1.000 

a-GPDH               

n 6 0 2 0 0 2 0 0 0 0 0 8 12 4 

1.00 1.000 0.000 1.000 0.000 0.000 1.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 1.000 1.000 1.000 
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            Окончание таблицы 1 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 

h-e 0.000 1.000 0.000 1.000 1.000 0.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 0.000 0.000 0.000 

c-MDH               

n 6 0 2 0 0 2 0 0 0 0 0 8 12 4 

1.91 1.000 0.000 1.000 0.000 0.000 1.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 1.000 1.000 1.000 

h-e 0.000 1.000 0.000 1.000 1.000 0.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 0.000 0.000 0.000 

m-MDH               

n 6 0 2 0 0 2 0 0 0 0 0 8 12 4 

1.00 1.000 0.000 1.000 0.000 0.000 1.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 1.000 1.000 1.000 

h-e 0.000 1.000 0.000 1.000 1.000 0.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 0.000 0.000 0.000 

IDH               

n 6 0 2 0 0 2 0 0 0 0 0 8 12 4 

0.98 1.000 0.000 1.000 0.000 0.000 1.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.875 0.833 1.000 

1.00 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.125 0.167 0.000 

h-e 0.000 1.000 0.000 1.000 1.000 0.000 1.000 1.000 1.000 1.000 1.000 0.219 0.278 0.000 
 
 

 

Примечание. Тал – Талас, Г-р – Гомель болотная, Г-б – Гомель ручейная, Дн – Днепровская, Чер – Черновцы, 

Мук – Мукачево, Орш – Орша, Кар – Карелия, Фин – Финляндия, Вол – Воловец, Лют – Лютарица, Лат – 

Латвия, Алт – Алтай, Нов – Новосибирск. 

 

популяций D. littoralis на территории Восточной Евразии. Значения коэффициентов инбри-

динга особи относительно популяции (FIS), инбридинга особи относительно вида в целом 

(FIT) и инбридинга популяции относительно всего вида (FST), а также доли межпопуляцион-

ного разнообразия (GST), рассчитанные на основании анализа 14 локусов, представлены в 

таблице 3. 

Величины FIS находятся в пределах от 0.000 по мономорфным локусам Fum, a-Gpdh, 

c-Mdh и m-Mdh до 1.000 по В-Est-2, составляя в среднем 0.340. Положительное среднее зна-

чение говорит о недостатке гетерозигот в популяциях D. littoralis. В то же время коэффици-

ент FIT равнялся в среднем 0.356 (табл. 3), что указывает на почти 35%-ный недостаток гете-

розигот у D. littoralis в целом. Значения этих двух показателей говорят о том,  что  изученные 
 

Таблица 2 – Частоты уникальных аллелей D. littoralis в популяциях Восточной Евразии 

Популяции Аллель Частота Популяции Аллель Частота 
 

Европейско–

сибирско–тянь-

шаньские 

 

 

 

 

 

Европейско–

сибирские 

 

 

 

 

 

 

Европейские 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

Me 0.30        

Hk-8 1.05         

a-Est-3 0.90  

b-Est-2 1.36 

b-Est-2 1.39 

Adh 1.00 

Оdh 1.20 

 

Me 0.30        

Hk-8 1.05         

a-EST-3 0.90  

b-Est-2 1.36 

b-Est-2 1.39 

Adh 1.00 

Оdh 1.20 

 

Me 0.30        

Hk-8 1.05         

a-Est-3 0.90  

b-Est-2 1.36 

b-Est-2 1.39 

Adh 1.00 

Оdh 1.20 

Idh 1.00 

 

0.006 

0.032 

0.008 

0.007 

0.016 

0.016 

0.033 

 

0.006 

0.032 

0.008 

0.007 

0.016 

0.016 

0.033 

 

0.006 

0.032 

0.008 

0.007 

0.016 

0.016 

0.033 

0.125 

 

Восточно– 

европейские 

 

 

 

 

 

 

 

Центрально–

европейские 

 

 

Me 0.30        

Hk-8 1.05         

a-Est-3 0.90  

b-Est-2 1.36 

b-Est-2 1.39 

Adh 1.00 

Оdh 1.20 

Idh 1.00 

 

Me 0.30        

Hk-8 1.05         

a-Est-3 0.90  

b-Est-2 1.36 

b-Est-2 1.39 

Adh 1.00 

Оdh 0.95 

Оdh 1.05 

Оdh 1.20 

Idh 1.00 

 

0.006 

0.032 

0.008 

0.007 

0.016 

0.016 

0.033 

0.125 

 

0.006 

0.032 

0.008 

0.007 

0.016 

0.016 

0.019 

0.038 

0.033 

0.125 
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Таблица 3 – Значения показателей F- и G-статистик по 14 локусам в исследованных  природ-

ных популяциях D. littoralis 
 

Локус FIS FIT FST GST 

PGM 0.643 0.677 0.095 0.135 

ME 0.071 0.077 0.006 0.006 

HK-1 0.357 0.374 0.027 0.035 

HK-8 0.071 0.099 0.030 0.030 

FUM 0.000 0.000 0.000 0.000 

a-EST-3 1.000 1.000 0.071 0.098 

В-EST-2 0.929 0.936 0.111 0.191 

ACPH-1 0.714 0.745 0.109 0.142 

ADH 0.071 0.085 0.015 0.015 

ODH 0.571 0.585 0.032 0.039 

a-GPDH 0.000 0.000 0.000 0.000 

c-MDH 0.000 0.000 0.000 0.000 

m-MDH 0.000 0.000 0.000 0.000 

IDH 0.333 0.404 0.105 0.105 

Среднее 0.340 0.356 0.043 0.057 

 

нами популяции D. littoralis не находятся в состоянии равновесия по Харди-Вайнбергу, в них 

преобладают гомозиготные особи. 

Показатель подразделенности – FST для всех множественных аллелей подсчитывался 

как средневзвешенный по всем исследованным популяциям и варьировал в полиморфных 

локусах от 0.071 (a-Est-3) до 0.111 (В-Est-2). Среднее значение FST составило 0.043 (табл. 3). 

Это говорит о том, что 95.7% всей изменчивости находится внутри популяций D. littoralis и 

только 4.3% приходится на межпопуляционную изменчивость. Близкое среднее значение, 

равное 0.057 (табл. 3), было установлено и по другому показателю, определяющему подраз-

деленность – GST, который, как было показано Неи (Nei, 1975), эквивалентен параметру FST. 

Полученные значения FST и GST, приведенные в табл. 3, позволяют говорить об определенной 

неоднородности генетической структуры, по крайней мере, в изученной нами части ареала  

D. littoralis, что может объясняться географической удаленностью и изолированностью ряда 

проанализированных популяций Восточной Евразии. 

Генный поток вычислялся как для всех 14 исследованных популяций D. littoralis Во-

сточной Евразии,  так  и  для  европейско–сибирских,  европейских,  восточно–европейских и 

центрально-европейских популяций отдельно, результаты сведены в таблицу 4. 

 

Таблица 4 – Показатели генного потока и уровня генетической изменчивости у D. littoralis в 

популяциях Восточной Евразии  

Популяции FST Nem(F) 
p(l) 

Nem(p) 

Европейско–сибирско–тянь-шаньские 0.043 5.56 0.017 12.92 

Европейско–сибирские 0.039 6.16 0.017 13.30 

Европейские 0.035 6.89 0.031 4.06 

Восточно–европейские 0.030 8.08 0.031 3.40 

Центрально–европейские 0.026 9.37 0.030 3.26 

 

Используя полученное значение FST (табл. 4), мы рассчитали величину Nem(F), которая 

оказалась для  европейско–сибирско–тянь-шаньских  популяций  равной 5.56. Это  говорит  о 
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том, что изученные популяции D. littoralis обмениваются генетическим материалом в сред-

нем с интенсивностью более 5.5 мигранта за поколение. При исключении популяции Тянь-

Шаня величина Nem(F) увеличивается до 6.2 мигрантов за поколение. Значение генного по-

тока для европейских популяций увеличивается до 6.9 мигрантов за поколение, для восточ-

но–европейских составила 8.1 мигрантов за поколение и для центрально–европейских  –     

9.37 мигрантов за поколение (табл. 4). 

Имеется еще один метод, разработанный американским исследователем Слаткиным 

(Slatkin, 1985a, b), позволяющий оценивать генный поток на основании частот уникальных 

(встретившихся только в одной популяции) аллелей. Так как во всех изученных нами попу-

ляциях D. littoralis было найдено 7 уникальных аллелей (табл. 2), то, проведя расчет, мы по-

лучили величину Nem(р), равную 12.92. Вычисленное этим способом количество мигрантов 

указывает на несколько более интенсивный обмен генетическим материалом между исследо-

ванными популяциями. Наличие новых уникальных аллелей для европейских популяций 

снизило значение Nem(р) до 3.26 мигрантов за поколение. 

Полученные нами генетические данные однозначно указывают на то, что степень отли-

чия в показателе Nem(F) напрямую связана с географической удаленностью популяций друг 

от друга. Также об этом свидетельствует уменьшение величины частот уникальных аллелей 

для всех проанализированных популяций. 

Значения генного потока, рассчитанные по уникальным аллелям, существенно отлича-

ются от данных, полученных на основе коэффициента подразделенности (табл. 4). В этом 

смысле данные по коэффициенту FST, представляются более точными.  

В целом полученные нами результаты по генному потоку хорошо соответствуют харак-

теру распределения и взаимосвязи популяций у D. littoralis в восточно–евразийском регионе 

и подтверждают то, что между исследованными популяциями существует обмен генетиче-

ским материалом.   

Авторы выражают благодарность генетикам Гомеля, Москвы, Украины, которые ока-

зывали содействие в ходе генетических исследований. 

 

Abstract. The paper describes gene flow in 14 natural populations of Drosophila littoralis of East-

ern Eurasia. Based on Wright's coefficient (FST) values and frequencies for private alleles, the most 

intense gene flow exceeding nine migrants per generation was found in Central-European popula-

tions. The application of FST values provided more accurate estimates of the gene flow as compared 

to those obtained using frequencies for private alleles. 
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