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Тли рода Pemphigus (Hemiptera: Aphididae: Pemphiginae: Pemphigini) – галлообразователи, включающие 
вредителей тополей и сельскохозяйственных культур. Существование близких видов и сложность жизненного цикла 
затрудняют видовую идентификацию, изучение современных ареалов и отслеживание путей распространения 
пемфиговых тлей. Молекулярная генетика палеарктических видов изучена слабо, а для сибирских популяций 
молекулярно-генетические исследования пока и вовсе не проводились. В нашей пионерной работе приведены 
результаты ДНК-баркодирования четырех видов: Pemphigus bursarius, P. matsumurai, P. passeki, P. populi, собранных 
в Красноярском крае и Республике Хакасия, и осуществлен анализ внутривидовой вариабельности P. bursarius и 
P. matsumurai по гену цитохромоксидазы I (COI) мтДНК с учетом сиквенсов из разных стран. Голарктический
вид P. bursarius продемонстрировал внутривидовую изменчивость на уровне 3 %, при этом сибирские образцы с
тополя черного (Pop. nigra) оказались генетически близки к канадской популяции (0.3 %). Образец P. bursarius с
тополя лавролистного Pop. laurifolia из Хакасии образовал обособленную кладу с дивергенцией 5.2 % от образцов
с Pop. nigra  – значение. Сиквенс P. matsumurai из Сибири сгруппировался с китайскими образцами этого же
вида и с образцами из GenBank, идентифицированными как P. sinobursarius (генетическая дистанция от 0.46 до
1.04 %), что не позволило достоверно разделить данные виды с помощью ДНК-баркодинга. Впервые полученные
ДНК-баркоды для P. populi и P. passeki могут служить референсными для видовой идентификации. Настоящая
работа закладывает базис для развития молекулярно-генетических библиотек с целью изучения филогенетики и
филогеографии пемфигов Сибири, а также наработки референсных ДНК-баркодов для точной идентификации и
анализа инвазионных процессов вредоносных видов пемфигов.

Ключевые слова: пемфиги, ДНК-баркодинг, внутривидовая изменчивость, тополевые насаждения, 
Красноярский край, Республика Хакасия
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Введение
Галловые тли рода Pemphigus Hartig, 1839 (Hemiptera: 

Aphididae: Pemphigini) представляют собой группу на-
секомых, специализированных к обитанию на тополях 
(Populus spp.) и формирующих характерные галлы на ли-
стьях, жилках и черешках растений-хозяев. Многие виды 
этого рода являются вредителями лесных и городских на-
саждений, а также сельскохозяйственных культур (Долин, 
1987; Зерова и др., 1991; Favret, Aphid Taxon Community, 
2026). Точная идентификация тлей осложняется суще-
ствованием близких видов и сложностью их жизненных 
циклов (Foottit et al., 2008). Это создает проблемы для из-
учения филогенетики и филогеографии видов, а также для 
реализации программ мониторинга, оценки рисков рас-
пространения и разработки мер борьбы с вредоносными 
видами.

В последние десятилетия молекулярно-генетические 
методы, в первую очередь ДНК-баркодинг, основанный 
на секвенировании фрагмента митохондриального гена 
цитохромоксидазы I (COI), стали мощным инструмен-
том для идентификации, таксономических ревизий и из-
учения инвазионных процессов насекомых (Hebert et al., 
2003; Foottit et al., 2008; Колесникова, Бондаренко, 2020), 

включая галлообразующих тлей (Lee, Akimoto, 2013; 
Coeur d’acier et al., 2014; Li et al., 2020; Varabyova, Zhorov, 
2023; Wieczorek et al., 2024; Kang et al., 2026). Однако для 
многих групп тлей, в том числе для палеарктических ви-
дов рода Pemphigus, ДНК-баркоды в молекулярно-генети-
ческих базах данных BOLD (Barcode of Life Data System, 
https://www.boldsystems.org/) и GenBank (https://www.ncbi.
nlm.nih.gov/) редки; некоторые сиквенсы фрагментарны 
(отдельные участки гена COI, потенциально содержащие 
диагностические нуклеотиды, не расшифрованы) или не 
подтверждены идентификацией тлей по морфологии, для 
некоторых видов ДНК-баркоды и вовсе отсутствуют.

Приенисейская Сибирь (географический регион вдоль 
реки Енисей, включающий Красноярский край, Респу-
блики Хакасия и Тыва), характеризуется разнообразием 
тополевых насаждений и по своему географическому по-
ложению является одной из уникальных узловых точек 
Евразии, расположенной на пересечении природных зон 
и зоогеографических областей. В то же время, Приени-
сейская Сибирь остается слабо изученной в отношении 
систематики, генетического разнообразия и распростра-
нения пемфиговых тлей. В последние годы нами были 
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проведены сборы тлей рода Pemphigus на различных ви-
дах тополей в отдельных регионах Сибири (Babichev, 
Kirichenko, 2020; Babichev et al., 2023). Морфологическая 
идентификация позволила отнести собранные образцы 
к видам P. populi Courchet, 1881, P. bursarius (L., 1758), 
P.  passeki Börner, 1952 и P. matsumurai Monzen, 1927. 
Однако таксономический статус некоторых популяций, 
особенно из отдаленных районов, оставался неясным, а 
их генетические взаимосвязи с другими популяциями из 

Европы, Северной Америки и Восточной Азии до настоя-
щего времени не изучались.

В задачи данной работы входила молекулярно-генети-
ческая характеристика четырех видов галловых тлей, оби-
тающих в Приенисейской Сибири, на основе ДНК-бар-
кодинга и оценка генетической дистанции видов из 
сибирских популяций в сравнении с таковыми из других 
регионов Голарктики.

Материалы и методы
Сбор образцов и морфологическая идентификация. 

Сборы образцов осуществляли в 2016, 2020 и 2021  гг. в 
Приенисейской Сибири: в Красноярском крае (в Красно-
ярске и г. Железногорске и в Эвенкийском районе в с. Тура 
– в сумме 50 галлов с тлями с 15 деревьев) и в Республике 
Хакасия (в Ширинском районе – 10 галлов с тлями с 5 де-
ревьев) (рисунок 1). Расстояние между наиболее удален-
ными друг от друга точками в исследовании – с. Соленоо-
зерное (Хакасия) и с. Тура (Красноярский край) по прямой 
линии составляет около 1080 км.

Галлы с содержащимися в них особями тлей были со-
браны вручную с тополей (Pop. laurifolia, Pop. nigra, Pop. 
× sibirica, Populus sp.) в лесополосах, пойменных зарос-
лях, городских насаждениях и парках в ходе маршрутного 
мониторинга (рисунок 2) и зафиксированы в 95 %-ом рас-
творе этилового спирта в герметичных пробирках (1.5 мл, 
Axygen, USA). Собранный материал доставляли в лабора-
торию лесной зоологии Института леса им. В.Н. Сукаче-
ва (ИЛ СО РАН, Красноярск), где производили камераль-
ную обработку образцов. Из галлов извлекали имаго тлей 

(крылатых особей) для морфологической идентифика-
ции. Для 3–7 экземпляров каждого вида из каждой точ-
ки сбора были сделаны постоянные препараты. Видовую 
идентификацию осуществляли по морфологическим при-
знакам имаго – строению усиков, расположению на них 
ринарий (рисунок 3) и другим признакам, приведенным в 
электронном издании «Aphids on the World’s Plants». При 
идентификации учитывали также строение галла и вид 
растения-хозяина (Favret, Aphid Taxon Community, 2026).

Сборы хранятся в лаборатории лесной зоологии ИЛ СО 
РАН. Во всех случаях сборщиком являлся первый автор, за 
исключением образцов из г. Железногорск, которые были 
собраны и переданы для исследований О.С. Булановой.

ДНК-баркодинг. Для секвенирования гена COI мтД-
НК (658 п.н.) было отобрано по одному образцу (особи) 
имаго из галла растений-хозяев из вышеуказанных точек 
сбора. В сумме было секвенировано семь образцов тлей: 
три образца из трех точек сбора, идентифицированные по 
морфологии как P. bursarius, два образца P. passeki, и по 
одному образцу P. populi и P. matsumurai. Секвенирование 

Рисунок 1. Регион и точки сбора Pemphigus spp. в Приенисейской Сибири в 2016–2021 гг.
Figure 1. The region and collection sites of Pemphigus spp. in Yenisei Siberia in 2016–2021
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проводилось по стандартному протоколу (Ivanova et al., 
2006) в Канадском центре ДНК-баркодинга при Гуэлф-
ском университете (Канада). Полученные сиквенсы не 
содержали псевдогенов и стоп-кодонов. Идентификацию 
образцов пемфиг из Сибири осуществляли в генетической 
базе BOLD (Ratnasingham, Hebert, 2007). О точности иден-
тификации судили по принадлежности ДНК-баркодов из 
Сибири к числовым кодам (Barcode Index Number, BIN) 
видов – в генетической базе BOLD (Ratnasingham, Hebert, 
2013). Для оценки внутривидовых генетических дистан-
ций в филогенетический анализ включали ДНК-баркоды 

203 образцов (193 образца P. bursarius, 5 P. matsumurai, 2 
P. sinobursarius, 3 Pemphigus spp.). Подробные сведения об 
образцах и их сиквенсы размещены на хранение в BOLD 
и депонированы в GenBank, будучи доступны по ссылке: 
dx.doi.org/10.5883/DS-PEMBUR. Филогенетическое дере-
во строили с использованием метода максимального прав-
доподобия (Maximum likelihood), модели Кимура (Kimura 
2-parameter Model) и бутстрэп-метода (Bootstrap Method) с 
1000 итераций в компьютерном приложении MEGA, вер-
сия 11.00.13 (Tamura et al., 2021).

Рисунок 2. Места сборов Pemphigus spp. в Приенисейской Сибири и галлы тлей. А – точка сборов галлов P. bursarius 
в с. Тура Красноярского края (2020 г.); Б – точка сбора галлов P. passeki в лесополосе в Хакасии (2020 г.); В – галл P. 

bursarius на черешке листа Pop. nigra; Г – галлы P. passeki на основной жилке листьев Populus sp.; Д–Е раскрытый галл 
P. matsumurai с тлями и многочисленные галлы в основании листьев Pop. laurifolia; Ж – галл P. pupuli на центральной 

жилке листа Pop. nigra. Фото: Н.С. Бабичев, Н.И. Кириченко 
Figure 2. Habitats of Pemphigus spp. in Yenisei Siberia and their galls. A – collection point of P. bursarius galls in Tura village, 
Krasnoyarsk Area (2020); Б – collection point of P. passeki galls in the forestbelt in Khakassia Republic (2020); В – the gall of 
P. bursarius on the petiole of Pop. nigra leaf; Г – the galls of P. passeki on the main vein of Populus sp. leaves; Д–E – opened 

gall of P. matsumurai with aphids, and numerous galls at the base of Pop. laurifolia leaves; Ж – the gall of P. pupuli on the 
central vein of Pop. nigra leaf. Photo: N.S. Babichev, N.I. Kirichenko 
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Результаты и обсуждение

Подрод Pemphigus
Pemphigus bursarius. Два образца имаго тли из Си-

бири (GPRU012-21, Красноярский край, г. Красноярск, 
Populus nigra, 2020 г. и GPRU014-21, Красноярский край, 
Эвенкийский район, с. Тура, Populus sp., 2021  г.) проде-
монстрировали незначительную генетическую дистанцию 
(0.16 %) при сравнении друг с другом. На генетическом де-
реве их ближайшим соседом оказался образец из Канады 
(RFBAD986-09, о. Принца Эдварда, с салата Lactuca sativa, 
2008 г., сборщик E. Dykerman) с генетической дистанци-
ей 0.3 %. При вовлечении в анализ выборки ДНК-барко-
дов 193 образцов вида из Европы и Северной Америки, 
находящихся в свободном доступе в BOLD и GenBank, 
внутривидовая вариабельность P. bursarius по гену COI 
мтДНК составила 2.93 % (рисунок 4). Все эти образцы от-
несены в базе BOLD к трем BIN (числовым кодам вида)  
(рисунок 4).

Один образец, собранный нами в Сибири (Республи-
ка Хакасия, берег р. Белый Июс, 2016  г.) с другого кор-
мового растения (Populus laurifolia) и предварительно 
идентифицированный по морфологии имаго тлей как 
P. bursarius, показал значительную генетическую дис-
танцию (4.8–5.2 %) при сравнении с 193 образцами из 
кластера P. bursarius (рисунок 4, красный кластер vs. 

зеленый кластер). Максимальная дистанция (5.2 %) вы-
явлена между хакасским образцом и образцом из Канады 
(OPPHQ448-17, Онтарио, 2014  г., имя сборщика не из-
вестно), дистанция 4.8 % – между этим же хакасским об-
разцом и 11 образами из Канады (Британская Колумбия, 
2013–2014 гг., сборщики R. Pojar). Значительные дистан-
ции отмечены также при сравнении хакасского образца с 
красноярским и эвенкийским образцами P. bursarius – 4.21 
и 4.58 %, соответственно.

При анализе 196 сиквенсов P. bursarius было выявлено 
10 гаплотипов (H1–H10) (рисунок 5). Доминирующим 
являлся гаплотип H1, которы был представлен 185 
сиквенсами, включая таковые из Канады, США, 
Великобритании, Германии, Греции, Южной Африки и 
России (Приморский край). Два сиквенса из Красноярского 
края и один из Приморского края принадлежат 
гаплотипам H4 и H6, которые расходятся от H1 на 4 и 6 
мутационных шагов, соответственно. Гаплотипы H7-H9 
образцов тлей из Канады отделены от доминирубщего 
гаплотипа Н1 цепочками из 10, 17 и 23 мутационных 
шагов соотвественно. Наиболее дистальный гаплотип H10 
(сиквенс из Хакасии) отделен от H1 уже 33 мутационными 
шагами и демонстрирует 36 точечных замен относительно 
гаплотипов H2–H4.

Рисунок 3. Усики и расположенные на них ринарии (органы чувств, или хеморецепторы), используемые для 
идентификации галловых тлей Pemhpigus spp. А – P. bursarius; Б – P. matsumurai; В – P. passeki; Г – P. populi.  

Фото: Н.С. Бабичев, Н.И. Кириченко
Figure 3. Antennae and rhinaria (sensory organs, or chemoreceptors) used to identify gall aphids Pemhpigus spp.  

А – P. bursarius; Б – P. matsumurai; В – P. passeki; Г – P. populi. Photo: N.S. Babichev, N.I. Kirichenko



167Бабичев Н.С. и др. / Вестник защиты растений, 2026, 109(2) с. 163–172 

Рисунок 4. Генетическое дерево Pemphigus. bursarius, построенное на основе анализа сиквенсов гена COI мтДНК 
196 образцов вида из его современного ареала в Голарктике с применением метода максимального правдоподобия, 
двухпараметрической модели Кимуры и бутстрэп-метода (1000 итераций). В подписи для каждого образца указаны 
– номер образца в BOLD – process ID (GPRU009-21 и т.п.) | страна | административный регион (если известен) | год 
сбора | имя сборщика. Длина ветви отражает степень родства. Эволюционные линии (ветви дерева) разных цветов 

соответствуют разным BIN – числовым кодам вида, присваеваемым генетической базой BOLD

Figure 4. The COI phylogenetic tree of Pemphigus bursarius constructed for 196 specimens from its modern range in the 
Holarctic using the maximum likelihood method, Kimura’s two-parameter model, and the bootstrap method (1000 iterations). 

The caption for each specimen includes the specimen process ID in BOLD (GPRU009-21, etc.) | country | administrative region 
(if known) | year of collection | name of collector. Branch length reflects the degree of relationship. Evolutionary lineages (tree 

branches) of different colors correspond to different BINs – numeric species codes assigned by the BOLD genetic database
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Pemphigus matsumurai. Один образец из Сибири 
(GPRU006-21, Красноярский край, г. Красноярск, Populus 
laurifolia, 2020  г.) на генетическом дереве вошел в кла-
стер данного вида с пятью другими образцами вида из 
Китая (рисунок 6). Максимальная генетическая дистан-
ция между сибирским и китайскими образцами состави-
ла 0.92 %. Два образца, имеющиеся в свободном доступе 
в GenBank (GBMHH5910-14, GBMHH5911-14, Китай, 
2009 г., сборщик не известен), указанные там под видовым 
названием P. sinobursarius, сформировали один кластер с 
P.  matsumurai с минимальной генетической дистанцией 
0.46 % и максимальной – 1.04 %.

Pemphigus passeki. Два образца данного вида из Си-
бири (HYMRU005-21, Красноярский край, 2021  г. и 
HYMRU013-21, Республика Хакасия, 2020  г.) продемон-
стрировали генетическую дистанцию 0.61 % при сравне-
нии друг с другом и сформировали кластер с неиденти-
фицированным образцом из Беларуси (GMBMT371-18, 

Минск, 2016  г., сборщик T. Lipinckaya) с дистанци-
ей 0.17–0.61 % (рисунок 6). Учитывая, что в BOLD и 
GenBank отсутствуют идентифицированные до вида об-
разцы P.  passeki, наши образцы из Сибири, достоверно 
определенные по морфологии, можно считать референс-
ными (идентификатор вида в BOLD – BOLD:ADM5938). 
Ближайшим соседом P. passeki являлся дальневосточ-
ный образец, не идентифицированный до вида в BOLD 
(GMRUF161-1, Приморский край, 2015  г., сборщик А. 
Воронков), с минимальной межвидовой генетической 
дистанцией 2.19 %. По нашему предположению, в частно-
сти по степени генетического родства, этот образец может 
быть отнесен к P. populinigrae, сиквенсы которого в BOLD 
и GenBank отсутствуют.

Подрод Pemphiginus
Pemphigus populi. Сиквенс из Сибири (GPRU003-

21, Красноярский край, 2021  г.) оказался крайне схожим 
с таковым неидентифицированного вида тли из Англии 

Рисунок 5. Медианная сеть гаплотипов Pemphigus bursarius в Голарктике, построенная на основе анализа гена COI 
мтДНК с применением алгоритма парсимонии. Разные цвета соответствуют разным гаплотипам (H1–H10); размер 

кругов – числу исследованных особей тли (указано в скобках для каждого гаплотипа). Отрезок линии, соединяющий 
круги, представляет собой одну мутацию. Точками (°) обозначены промежуточные (невыявленные по фактическим 
данным) гаплотипы. Красным облаком обозначен гаплотип H10, представленный одним экземпляром тли из Респ. 
Хакасия (Россия) (генетическая дистанция > 5 % от доминирующего гаплотипа H1) и представляющим азиатскую 

форму вида или криптический вид

Figure 5. The COI median haplotype network of Pemphigus bursarius in the Holarctic constructed using the parsimony 
algorithm. Different colors correspond to different haplotypes (H1–H10); the size of the circles corresponds to the number of 

analyzed aphid individuals (indicated in parentheses for each haplotype). The short vertical strokes on the lines connecting the 
circles represent one mutation; dots (°) denote intermediate (undetected from the actual data) haplotypes. The red cloud denotes 

haplotype H10, represented by a single aphid specimen from the Republic of Khakassia (Russia) with the genetic distance  
> 5 % from the dominant haplotype H1, and representing the Asian form of the species or cryptic species
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(OXWW2399-23, Оксфорд, 2022  г., сборщик A. Bailey) 
(рисунок 6). В изученном фрагменте гена (658 п.н.) об-
наружена единственная транзиция A↔G в позиции 271. 
Оба образца отнесены в молекулярно-генетической базе 
BOLD к одному BIN – BOLD:AGO1599. Ни в BOLD, ни 
в GenBank нет сиквенсов, которые бы сформировали одну 

группу с сибирским и английским образцами. Таким обра-
зом, наш образец, депонированный в BOLD и достоверно 
идентифицированный по морфологии, может использо-
ваться как референсный для молекулярно-генетической 
идентификации вида.

Обсуждение
Обособленная филогенетическая линия P. bursarius 

на тополе лавролистном в Сибири. Проведенный фило-
генетический анализ с вовлечением образцов вида из Си-
бири указывает на высокую внутривидовую изменчивость 
P. bursarius по гену COI, что само по себе не является ис-
ключительным для тлей. Однако генетическая дистанция 
(более 5 %) между хакасским образцом, собранным с то-
поля лавролистного (Pop. laurifolia), и всеми остальными 
проанализированными образцами  P. bursarius, включая 
два наших из Красноярска и Туры (с тополя черного), тре-
бует особого внимания.

Ранее Г.Х. Шапошников (1964) предположил суще-
ствование двух подвидов P. bursarius  – европейского и 

азиатского  – на основе морфологических различий и 
приуроченности к разным видам тополей. Наши моле-
кулярные данные свидетельствуют о существовании от-
даленной филогенетической линии: выявленный разрыв 
превышает известное пороговое значение для разграниче-
ния близких видов тлей (Aphididae) (Coeur d’acier et al., 
2014; Kang et al., 2026). В исследовании Coeur d’acier et al. 
(2014) на репрезентативной выборке из 1020 образцов тлей 
(274 вида, 87 родов) из разных стран Европы показано, что 
внутривидовая изменчивость у тлей по COI может дости-
гать 3.9 % (Coeur d’acier et al., 2014). Вместе с тем, анализ 
125 морфовидами тлей, представленных 566 экземпляра-
ми, из Кореи «сузил» пороговое значение внутривидовой 

Рисунок 6. Филогенетическое дерево, отображающее степень родства Pemphigus spp. из Приенисейской Сибири 
с наиболее близкими экземплярами пемфигов, чьи сиквенсы хранятся в BOLD и GenBank в свободном доступе, и 

построенное с применением метода максимального правдоподобия, двухпараметрической модели Кимуры и бутстрэп-
метода (1000 итераций). Красным цветом подписаны оригинальные сиквенсы. В подписи для каждого образца указаны 
– номер образца в BOLD – process ID (GBMHH5904-14 и т.п.) | вид| страна | административный регион (если известен) 
| год сбора | имя сборщика. Длина ветви отражает степень родства. Ветви дерева, отмеченные вертикальными линиями 

разных цветов, соответствуют разным BIN
Figure 6. The COI phylogenetic tree displaying the degree of relationship of Pemphigus spp. from Yenisei Siberia with the 

most closely related Pemphigus specimens, whose sequences are freely available in BOLD and GenBank, constructed using the 
maximum likelihood method, Kimura’s two-parameter model, and the bootstrap method (1000 iterations). Original sequences 
are marked in red. The caption for each specimen includes the following data: specimen process ID (GBMHH5904-14, etc.) 
| species name | country | administrative region (if known) | year of collection | name of collector. The length of the branch 
reflects the degree of relationship. Tree branches marked with vertical lines of different colors correspond to different BINs
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изменчивости до 2 % (Kang et al., 2026). Таким образом, 
установленная нами дистанция в 5.2 % почти вдвое пре-
вышает известные пороговые значение, используемые для 
разграничения видов тлей по гену COI.

P. bursarius  – изначально палеарктический – давно рас-
селился в Евразии, а после инвазии в прошлом веке в Се-
верную Америку его можно считать голактическим видом, 
развивающимся на тополях секций Aigeiros и Tacamahaca. 
Для него характерен переход между растениями-хозяева-
ми: в Северной Азии P. bursarius перешел с тополя чер-
ного Pop. nigra (Aigeiros) на лавролистный Pop. laurifolia 
(Tacamahaca). По нашему мнению, трофические переход 
вида мог произойти вследствие расширения ареала пемфи-
га: так могли возникнуть европейская (на Aigeiros) и ази-
атская (на Tacamahaca) расы P. bursarius с приуроченно-
стью к разным видам растений-хозяев – к Pop. nigra и Pop. 
laurifolia, соответственно. Не исключено, что европейская 
раса могла повторно проникнуть в Восточную Сибирь в 
результате интродукции Pop. nigra в населенные пункты, 
где уже существовала азиатская раса на Pop. laurifolia. В 
итоге в Восточной Сибири могут сосуществовать две фи-
логенетических линии тлей P. bursarius, закрепившиеся на 
тополях двух секций,  – феномен, который, по всей види-
мости, мы и наблюдаем в регионе исследования.

Несколько независимых случаев интродукции 
P. bursarius задокументировано в Японии: вид был зане-
сен с тополем черным из Европы или Азии (Lee, Akimoto, 
2013). Первичным хозяином здесь выступает тополь 
черный, вторичными – салат (Lactuca), что дает возмож-
ность виду продолжить распространение в стране через 

перемещение сельскохозяйственной продукции человеком 
(Lee, Akimoto, 2013). Японские популяции, учитывая их 
связь с тополем черным, скорее всего представлены евро-
пейской расой P. bursarius. 

Проблема разграничения P. matsumurai и 
P. sinobursarius. Формирование образцами P. matsumurai 
из Сибири и Китая единого кластера с депонированны-
ми в GenBank образцами, идентифицированными как 
P.  sinobursarius, говорит о невозможности разделения 
двух видов по гену COI мтДНК. Аналогичный результат 
был получен китайскими исследователями: по трем ге-
нам (COI, COII and EF-1α) ими не было найдено различий 
между P. sinobursarius и P. matsumurai (Liu et al., 2014). Это 
может являться свидетельством того, что P. sinobursarius 
– молодой вид, генетическое расхождение которого от 
P. matsumurai еще не произошло. Это предположение, од-
нако, требует дальнейших исследований с применением 
интегративной таксономии.

Референсные ДНК-баркоды P. populi и P. passeki. Об-
разцы P. populi и P. passeki из Сибири, достоверно иден-
тифицированные по морфологическим признакам, могут 
служить референсными для видовой молекулярно-гене-
тической идентификации. В молекулярно-генетических 
базах BOLD и GenBank до настоящего времени верифи-
цированные сиквенсы данных видов отсутствовали. Осо-
бого внимания заслуживает высокое сходство сибирского 
образца P. populi с неидентифицированным образцом из 
Англии. Это может свидетельствовать о широком распро-
странении представителей данного генетического класте-
ра в Евразии.

Заключение
В Хакасии выявлена филогенетически обособленная 

линия P. bursarius на тополе лавролистном, значительно 
отдаленная от популяций, развивающихся на тополе чер-
ном в Сибири, Европе и Северной Америке. Подчеркну-
та невозможность разделения двух видов P. matsumurai 
и P. sinobursarius на основе ДНК-баркодинга в связи с 

высоким родством и формированием видами единой фи-
логенетической клады. Впервые получены референсные 
ДНК-баркоды P. populi и P. passeki из Сибири, которые 
могут быть использованы в системах ДНК-баркодинга для 
видовой идентификации. 
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MOLECULAR-GENETIC CHARACTERISTICS OF GALL-FORMING APHIDS  

PEMPHIGUS SPP. – THE PESTS OF POPLARS IN YENISEI SIBERIA
N.S. Babichev1, M.A. Ryazanova1,2, I.A. Mikhailova1, N.I. Kirichenko1,2,3*

1 V.N. Sukachev Institute of Forest, Siberian Branch of the Russian Academy of Sciences, Federal Research Center 
«Krasnoyarsk Science Center SB RAS», Krasnoyarsk, Russia  

 2 Institute of Ecology and Geography, Siberian Federal University, Krasnoyarsk, Russia  
3 All-Russian Plant Quarantine Center (FGBU “VNIIKR”), Bykovo, Moscow Oblast, Russia 

*corresponding author, e-mail: nkirichenko@yahoo.com

Pemphigus aphids (Hemiptera: Aphididae: Pemphigini) are gall-forming pests of poplars and agricultural crops. 
Morphological variability and cryptic species hinder taxonomic identification and range assessment. The molecular genetics 
of Palearctic species remain poorly understood, and no such studies have been conducted for Siberian representatives. 
Our pioneer study presents the results of DNA barcoding and analysis of genetic variability of four species (Pemphigus 
bursarius, P. matsumurai, P. passeki, P. populi) collected in Krasnoyarsk Krai and the Republic of Khakassia and identified 
by morphology. Holarctic species P. bursarius demonstrated high intraspecific variability (2.93 %) in COI mtDNA gene. 
The Siberian specimens of this species from black poplar (Pop. nigra) were genetically close to the Canadian population. 
A specimen from the Republic of Khakassia from laurel poplar (Pop. laurifolia) showed a genetic distance of 5.2 % from P. 
bursarius from Pop. nigra, highlighting the presence of a distant lineage. The Siberian specimen of P. matsumurai grouped 
with Chinese specimens of the same species and with specimens of P. sinobursarius stored in GenBank (the genetic 
distance varied from 0.46 to 1.04 %), not allowing to split these species using DNA barcoding. For the first time, DNA 
barcodes of P. populi and P. passeki have been obtained, which can serve as reference sequences for species identification. 
This study lays the ground for building molecular genetic libraries to study the phylogenetics and phylogeography of 
Pemphigus spp. in Siberia, and for developing reference DNA barcodes enabling precise identification and analysis of 
invasive processes in pest species.

Keywords: gall-inducing aphids, DNA barcoding, intraspecific variability, poplars, Krasnoyarsk Area,  
Republic of Khakassia
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