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Одной из наиболее актуальных областей зоологии, где применяются генетические дан-
ные, является проблема криптических видов, которые подчас невозможно различить по
морфологическим признакам. Группой таких видов являются усатые ночницы, к которым
относится степная ночница Myotis davidii (Peters, 1869). Систематическое положение M.
davidii окончательно установлено относительно недавно [1, 2, 3]. В результате объедине-
ния ранее выделявшихся видов под общим старшим синонимом M. davidii определить
точный ареал вида стало очень трудно, а предложенные ареалы не всегда совпадают с
реальностью. Кроме того, M. davidii является крайне широкоарельным видом, в связи с
чем можно ожидать наличие генетической структуры внутри ареала, изучение которой
может пролить свет на вопросы палеогеографии аридных зон в целом.

В результате анализа влияния биоклиматических параметров при помощи Jacknife те-
ста, произведенного в пакете Maxent v 3.4.1, были выделены два наиболее влияющих
на построение модели биогеографического распределения параметра: BIO-14 и BIO-17.
Эти параметры в значительной мере скореллированы. При помощи Maxent мы построили
карту, показывающую вероятные области обитания M. davidii. Однако неравномерно рас-
пределенные ловчие усилия могут отрицательно влиять на предсказательную способность
модели. Предварительный анализ четырёх микросателлитных локусов показал высокое
генетическое разнообразие всех исследованных популяций при умеренной дифференци-
ации популяций друг от друга. В целом генетические отличия (Fst и дистанции Нея)
популяций соответствуют географической удаленности между популяциями.

Анализ данных изменчивости фрагмента длиной 600 п.н. D-петли митохондриального
контрольного региона показал высокое генетическое разнообразие на всём ареале и на-
личие выраженной филогеографической структуры у этого вида. Наибольшие отличия
наблюдаются между гаплотипами из «западной» группы, которая распространена как в
Оренбургской области, так и в Таджикистане, и «восточной» группой, населающей Мон-
голию, Зайсанскую котловину и Забайкалье.
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