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За последние годы участились случаи заноса чужеродных видов наземных 
моллюсков на территории юга Среднерусской возвышенности [1]. На данный момент 
довольно многочисленные колонии этих животных обнаружены в пределах 
урбанизированных биотопов, находящихся вблизи от транспортных потоков. К 
инвазивным видам относятся Xeropicta derbentina (Krynicki, 1836) Helicella candicans (L. 
Pfeiffer, 1841), Chondrula major (Krynicki, 1833), Stenomphalia ravergiensis (Ferussac, 1835), 
Brephulopsis cylindrica (Menke, 1828) [2]. В г. Белгороде и его окрестностях наиболее часто 
встречаются кавказский моллюск S. ravergiensis и эндемик Крыма B. cylindrica. На данный 
момент кавказская улитка присутствует в различных районах города и прослеживается 
тенденция замещения ею аборигенного вида Bradybaena (Fruticicola) fruticum  [3]. Также 
недавно колония S. ravergiensis была обнаружена в окрестностях трассы Старый Оскол -  
Чернянка -  Новый Оскол, в пределах частной застройки г. Новый Оскол. Последняя 
находка вызывает наибольшие опасения в связи с близким расположением указанного 
участка к природным биотопам и ООПТ, в частности к заповедному участку «Стенки 
Изгорья». Популяция другого адвентивного вида, B. cylindrica, на сегодняшний день 
известна только в пределах г. Белгорода в окрестностях мелового карьера, по ходу 
движения промышленного транспорта. Высокая плотность популяции (среднее значение - 
229 особей/м2) позволяет предположить дальнейшее расселение крымского моллюска на 
данной территории.

Для оценки жизнеспособности и инвазионного потенциала указанных видов нами 
была изучена генетическая структура их популяций с помощью аллозимных маркеров. С 
этой целью на территории г. Белгорода были осуществлены выборки из относительно 
изолированных пунктов. Всего было исследовано семь групп S. ravergiensis (по 25 
половозрелых особей) и две группы B. cylindrica (по 20 особей). Для сопоставления нами 
были использованы выборки из естественных ареалов. Для S. ravergiensis было отобрано 68 
особей из окрестностей пос. Норатус (Армения), а для B. cylindrica изучено по 20 особей из 
пяти популяций Крыма. Электрофорез изоферментов проводили в 10% полиакриламидном 
геле [4]. Для анализа генетической структуры использовались аллозимные маркеры, 
известные для данных видов [5-7]. Обработка данных проводилась с использованием 
программы GenALEx 6.501 [8] и SPADE [9].

Согласно полученным данным, уровень генетической изменчивости в колониях 
кавказской улитки находится на довольно высоком уровне. В двух адвентивных группах 
также, как и в популяции из естественного ареала, все используемые локусы были 
полиморфными (Р=100%). В большинстве адвентивных групп уровень фактической и 
ожидаемой гетерозиготности оказался сопоставимым с таковым в аборигенной популяции 
(Ho =0,302±0,035 и H e =0,328±0,035), при этом значение коэффициента инбридинга 
оказалось не высоким (F=0,052±0,039). В колониях B. суМ ^ г^  также выявлен высокий 
аллельный полиморфизм, однако часть локусов в большинстве популяций оказались 
мономорфны (SOD2, SOD4 и MDH1). При этом белгородские и крымские популяции были 
сходны по большинству показателей генетического разнообразия.
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Результат анализа молекулярной дисперсии (AMOVA) для белгородских колоний S. 
ravergiensis показывают преобладание внутрипопуляционной дисперсии над 
межпопуляционной, при этом индекс подразделенности Fst= 0,117, что говорит о слабой 
генетической дифференциации изучаемых колоний [10]. Кроме того, у данного вида не 
было выявлено значимой корреляции между матрицей попарных значений уровня потока 
генов и матрицей географических дистанций. Значение коэффициента Мантеля (0,375; 
p=0,084) свидетельствует об отсутствии связи между пространственной и генетической 
структуры белгородской адвентивной популяции кавказской улитки. Предположительно, 
пространственная структура белгородской популяции S. ravergiensis соответствует 
островной модели [11]. При этом, генетическая вариабельность на индивидуальном уровне 
имеет наибольший показатель (Fit=0.216). Аналогичные результаты были получены для 
колоний B. сylindrica, где Fit=0,401.

Анализ мультилокусных генотипов проводили с помощью двух непараметрических 
методов: метод Chao1-bc (bias-corrected form for the Chao1) [12] и метод «складного ножа» 
первого порядка (1storder jackknife) [13]. В популяциях B. суИ ^ г^  у исследуемых 140 
особей было выявлено 95 мультилокусных комбинаций. Наибольшее и наименьшее 
генетическое разнообразие мультилокусных комбинаций, как реальное, так и 
потенциальное, отмечено у различных крымских популяций, тогда как белгородские 
популяции по данным параметрам заняли промежуточное значение и оказались 
сопоставимы с таковыми для инвазивных популяций B. сylindrica из северного 
Причерноморья [7]. Анализ колоний S. ravergiensis выявил довольно большое количество 
мультилокусных генотипов в четырех адвентивных группах, где значения NMLG составили 
от 20 до 23, что, однако, не превысило потенциальное генетическое разнообразие 
аборигенной популяции из Армении (NMLG=34). В двух других адвентивных колониях 
генетическое разнообразие находилось на довольно низком уровне вследствие 
преобладания мономорфных локусов (Nm l g =5; N m g =10). Тем не менее, уровень 
потенциального генетического разнообразия ожидаемого при увеличении выборки до 
бесконечности (Nmax) в некоторых адвентивных группах кавказкой улитки доходил до 
113,2±62,6 комбинаций, что вдвое больше чем у аборигенной популяции из Армении 
(Nmax=57,4 ±14,1).

Расчет эффективной численности исследуемых колоний по формуле, учитывающей 
уровень инбридинга в популяции [14], и отношение эффективного размера выборки к ее 
общему объему показали, что полученные значения входят в диапазон доли Ne, 
предложенный Кроу, Мортоном и Кимурой [15]. Для адвентивных колоний S. ravergiensis 
среднее значение Ne/N  составляет 0,917±0,029, а для B. суИ ^ г^  0,745±0,101. Стоит 
отметить, что у фоновых аборигенных видов наземных моллюсков на исследуемой 
территории данный показатель имеет значения 0,800±0,021 для B. fruticum  и 0,772±0,030 
для Chondrula tridens [16, 17].

Полученные результаты указывают на высокий уровень жизнеспособности колоний 
чужеродных видов наземных моллюсков, населяющих урбанизированные ландшафты. 
Высокий уровень индивидуальной изменчивости, большие значения эффективной 
численности способствуют формированию адаптаций на новой территории. Внешние 
факторы, прежде всего антропогенной природы, создают предпосылки для дальнейшего 
расселения моллюсков. Таким образом, можно предполагать успешную инвазию 
изучаемых видов на территорию юга Среднерусской возвышенности.
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ВЛИЯНИЕ ВЫ СО ТЫ  ОБИТАНИЯ НА М ОРФ О ЛО ГИ ЧЕСКУЮ  ИЗМ ЕНЧИ ВОСТЬ 
НАЗЕМ НОГО М ОЛЛЮ СКА H E L IX  LUCORUM  TAURICA
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Наземные брюхоногие моллюски играют важнейшую роль в трофических цепях. 
Вид Helix lucorum Linnaeus, который специалисты относят к малоизученным видам,
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