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Серый хомячок Nothocricetulus migratorius, являясь широкоареальным палеарктическим видом 
грызунов, обладает кариотипом со стабильным числом хромосом 2n = 22 на всей территории 
обитания. Нами найдены серые хомячки с диплоидным числом хромосом 2n = 24, локально рас-
пространенные на Кураминском хребте Тянь-Шаня. Впервые дано описание нового кариотипа и 
анализ G и NORs – дифференциально окрашенных хромосомных наборов. От 22-хромосомно-
го кариотипа серых хомячков описываемый кариотип отличается морфологией Y-хромосомы и 
наличием дополнительной пары гетероморфных мелких хромосом. Молекулярно-генетический 
анализ выявил генетическую дивергенцию 24- и 22-хромосомных форм N. migratorius, различия 
между которыми по митохондриальным маркерам сопоставимы, а по ядерным превышают раз-
личия между Cricetulus barabensis (2n = 20) и C. psevdogriseus (2n = 24). Полученные нами данные 
позволяют обсуждать таксономический статус 24-хромосомной формы серых хомячков с Кура-
минского хребта и рассматривать дифференциацию кариоморф N. migratorius как этап хромосо-
много видообразования.
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Серый хомячок Nothocricetulus migratorius Pallas, 
1773 имеет один из самых больших ареалов среди 
грызунов Старого Света, занимающий территорию 
от Восточных Балкан на западе до Центрального 
Китая и Монголии на востоке и от Волжско-Кам-
ского междуречья на севере до Ирана, Афганиста-
на и Пакистана на юге [1–3]. Обитает в равнин-
ной и горной степи. Обладает широкой морфоло-
гической изменчивостью, что нашло отражение в 
описании более полутора десятков подвидов [1], 
которые образуют две группы – западную phaeus и 
восточную migratorius [2], которые также поддержи-
ваются молекулярно-генетическими данными [4]. 
В отличие от морфологических и молекулярно-ге-
нетических признаков кариотип N. migratorius, из-
ученный в разных частях ареала, стабилен и име-
ет 2n = 22, NF = 44 (Nombre Fundamentale) [5–7]. 
В связи с этим было неожиданным обнаружение 
нами серых хомячков в Тянь-Шане с отличающим-
ся кариотипом [8]. В настоящей работе мы впер-
вые описываем характеристики нового кариоти-
па с использованием дифференциальных окрасок 
хромосом и оцениваем молекулярно-генетические 

отличия и филогенетические связи данной хромо-
сомной формы в пределах вида N. migratorius и с ря-
дом других видов хомячков рода Cricetulus.

Были исследованы хромосомные наборы трех 
самцов серых хомячков с Ангренского плато, рас-
положенного на Кураминском хребте Тянь-Шаня 
(41.20° с. ш., 70.62° в. д.), отловленных нами в 1995 
г. Для получения хромосомных препаратов исполь-
зована стандартная методика, обычно применяю-
щаяся при работе с мелкими млекопитающими [9]. 
Для G-окрашивания хромосом применялся метод, 
предложенный М. Сибрайт [10]. Дифференциаль-
ное окрашивание ядрышкообразующих районов 
(ЯОР) хромосом выполнено по методу окраски Ag-
NOR У. Хоуэла и Д. Блэка [11].

Для оценки филогенетических связей 
тянь-шаньских хомячков с другими представите-
лями Cricetulus был проведен сравнительный мо-
лекулярно-генетический анализ этих животных с 
тремя особями N. migratorius из разных частей аре-
ала (Семипалатинской обл. Казахстана, Монго-
лии и Украины), а также с представителями двух 
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других видов хомячков – барабинского Cricetulus 
barabensis Pallas, 1770 (две особи из аймака Ховсгел 
Монголии и Павлодарской области Казахстана) и 
забайкальского C. pseudogriseus Orlov and Iskhakova, 
1975 (три особи из аймака Дорнод Монголии). Ма-
териалом для данного исследования послужили об-
разцы тканей хомячков, хранящихся в УНУ “Кол-
лекция тканей диких животных для генетических 
исследований” при Федеральном государственном 
бюджетном научном учреждении Институт биоло-
гии развития им. Н.К. Кольцова РАН (КТЖ ИБР, 
рег. номер 3579666).

Геномную ДНК выделяли солевым методом 
[12]. Для анализа использовали последовательно-
сти двух митохондриальных молекулярно-генети-
ческих маркеров: ген цитохрома b (cytb) – 1140 пн и 
фрагмент первой единицы гена цитохромоксидазы 
(СО1) – 662 пн, а также два ядерных маркера: фраг-
мент гена BGN – 750 пн и фрагмент гена C-myc – 
685 пн. Реакции амплификации проводили с опу-
бликованными ранее парами праймеров в соот-
ветствии с предложенными для них протоколами: 
cytb – L14727-SP и H15915-SP [13]; СО1 – L5310 и 
R6036R [14]; BGN – BGN-f и BGN-r [15]; С-myc – 
S92-F и S91-R [16]. ПЦР проводили в конечном 
объеме 25 мкл, содержащем 30–50 нг тотальной 
ДНК, 0.2 mM dNTP, 4 pmol каждого праймера, 
ПЦР буфер в однократной финальной концентра-
ции и 1 единицу HS-Taq ДНК полимеразы (Евро-
ген, Россия) на термоциклере AB Veriti 96 well TC 
(Applied Biosystems). Результаты ПЦР оценивались 
электрофорезом 2 мкл реакционной смеси в 1.5% 
агарозном геле, окрашенном бромистым этиди-
ем. Для очистки продукта ПЦР использовались 
наборы для выделения ДНК из агарозного геля и 
реакционных смесей Cleanup Standart (Евроген, 
Россия) в соответствии с инструкцией производи-
теля. Реакцию секвенирования проводили в 10 мкл 
реакционной смеси с теми же праймерами, что и 
в реакциях амплификации, с использованием на-
бора BigDye v.3.1 (“Applied Biosystems”, США) по 
протоколам производителя. Полученные фрагмен-
ты анализировали в ЦКП ИБР РАН на автоматиче-
ском генетическом анализаторе ABI 3500 (“Applied 
Biosystems”).

Корректировку хроматограмм проводили с по-
мощью программы SeqMan пакета Lasergene 11 
(DNASTAR, США). Неоднозначно расшифрован-
ные позиции редактировали вручную. Последова-
тельности по всем четырем маркерам выравнива-
лись независимо с помощью алгоритма MUSCLE 
[17] в пакете программ MEGA Х [18]. Все вновь 
полученные последовательности депонированы 
в GenBank NCBI с номерами доступа: PP457730–
PP457740, PP481634–PP4816 4 4, PP477416–
PP477426, PP477427–PP477437. Выравненные 
фрагменты генов каждого образца были объедине-
ны в суммарные последовательности мтДНК (1802 
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Рис. 1. Кариотип самца серого хомячка N. migratorius 
2n = 24. а – рутинная окраска, б – G-окраска, в – 
Ag-NOR-окраска. Стрелками указано положение 
ЯОР, подчеркнута хромосома с ЯОР на обоих пле-
чах. Кладограммы объединенных нуклеотидных 
последовательностей хомячков по результатам ана-
лиза ML: г – мтДНК (cytb и COI), д – яДНК (BGN 
и C-myc). Цифры в наименовании ветвей соот-
ветствуют регистрационным номерам образцов в 
КТЖ ИБР. Цифрами у узлов обозначены индексы 
бутстрэп-поддержки.
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пн) и яДНК (1435 пн). Выбор наилучших моделей 
эволюции объединенных нуклеотидных последо-
вательностей для анализа по методу максималь-
ного правдоподобия (ML) выполнен в программе 
MEGA X на основе байесовского информацион-
ного критерия (BIC). Филогенетический анализ 
(ML) проводили в программе MEGA X с исполь-
зованием HKY+G модели нуклеотидной эволюции 
для объединенных последовательностей мтДНК 
и Kimura 2-параметрической модели для объеди-
ненных последовательностей яДНК. Генетические 
различия оценивались по попарным дистанциям 
(p-distance, dp). Устойчивость узлов филогенетиче-
ских деревьев оценивали, применяя бутстрэп-ана-
лиз по 1000 репликам. 

Исследованные кариотипы трех самцов серого 
хомячка с Ангренского плато не отличаются друг 
от друга. Все три особи имеют 2n = 24, NF = 46. 
Аутосомы представлены пятью парами крупных и 
средних мета- и субметацентриков, составляющих 
постепенно убывающий по величине ряд; двумя 
парами крупных субтелоцентриков; тремя парами 
мелких субмета- субтелоцентриков и одной самой 
мелкой гетероморфной парой набора, состоящей 
из субметацентрика и акроцентрика. Х-хромосома 
– средней величины субметацентрик; Y-хромосо-
ма – акроцентрик, практически равный по длине 
Х-хромосоме (рис.1,а–в). Данный кариотип отли-
чается от ранее описанного для N. migratorius [5 и 
др.] наличием дополнительной самой мелкой гете-
роморфной пары аутосом и морфологией Y-хромо-
сомы, которая у всех других серых хомячков суб-
метацентрическая. При сравнении G-окрашенных 
хромосом 24- и 22-хромосомных кариотипов N. 
migratorius [19] прослеживается парная гомология 
аутосом, за исключением 11-й пары. Степень дета-
лизации G-бэндов полученных препаратов также 
не позволила идентифицировать возможные го-
мологичные 11-й паре участки в 22-хромосомном 
кариотипе с более детальной G-окраской [20]. В то 
же время элементы 11-й пары проявляют сходство 
с коротким плечом субметацентрической Y-хромо-
сомы N. migratorius.

Предположение о возможности происхождения 
крупных Y-хромосом у хомяков в результате слия-
ния с аутосомами дискутируется длительное время 
[21, 22], однако прямых доказательств таких хро-
мосомных перестроек до настоящего времени не 
получено. Образование неополовой хромосомы 
путем слияния предковой Y-хромосомы и аутосо-
мы обнаружено у рыб с множественной системой 
половых хромосом [23]. Вопрос, имели ли место 
подобные перестройки в эволюции половых хро-
мосом у хомячков, требует дальнейшего изучения.

В 24-хромосомном наборе гетероморфная 11-я 
пара состоит из двуплечей и одноплечей хромо-
сом. Ранее описанный для хомячков из Армении 
[5] и Таджикистана [7] гетероморфизм по величине 

двуплечих хромосом одной из мелких мета-, суб-
метацентрических пар (№ 8) связывался с измен-
чивостью гетерохроматинового материала. Гомо-
логичная пара (№ 8) в 24-хромосомном кариотипе 
является субметацентрической и изоморфной (рис. 
1,а).

Ag-NOR-окраска стабильно выявляла ЯОР на 
3-й и 8-й парах аутосом (рис. 1,в). На гомологах 
этих хромосом в 22-хромосомном кариотипе об-
наружена аналогичная локализация ЯОР [22]. В 
той же работе ЯОР обнаружены еще на двух парах 
хромосом, на гомологах которых в описываемом 
нами кариотипе ЯОР проявлялись нестабильно, 
что может быть связано с недостаточно высоким 
качеством препаратов.

Результаты филогенетического анализа, пред-
ставленные на кладограммах (рис. 1,г, д), пока-
зывают сходные результаты по митохондриаль-
ным (г) и ядерным (д) маркерам. Все последова-
тельности образуют две клады, одна из которых 
включает всех N. migratorius, а вторая объединяет 
C. barabensis и C. pseudogriseus. При этом все три хо-
мячка с описанным нами кариотипом (2n = 24) c 
Ангренского плато образуют компактные класте-
ры с высокой бутстрэп-поддержкой внутри клад N. 
migratorius. Митохондриальные последовательно-
сти C. barabensis и C. pseudogriseus, имеющих раз-
ные кариотипы 2n = 20 и 2n =24 соответственно 
[24], также образуют отдельные видовые класте-
ры с высокой бутстрэп-поддержкой внутри общей 
клады, но последовательности яДНК этих видов 
объединены в единый слабо дифференцированный 
кластер. Генетические различия по мтДНК между 
хромосомными формами N. migratorius в два раза 
ниже (dp = 0.02 по cytb), чем между C. barabensis и 
C. pseudogriseus (dp = 0.04). При этом различия по 
ядерным маркерам N. migratorius с разными карио-
типами на порядок выше (dp = 0.01), чем между C. 
barabensis и C. pseudogriseus (dp = 0.001). 

В проведенных ранее молекулярно-генетиче-
ских исследованиях N. migratorius, в которых ис-
пользовались образцы двух из трех хомячков с 
Ангренского плато, эта форма образовывала от-
дельную филетическую линию с базальным рас-
положением на дереве [4]. Среди других видов 
Cricetidae только C. longicaudatus и C. pseudogriseus 
имеют 2n = 24 [25], и лишь у последнего Y-хромо-
сома является относительно мелким акроцентри-
ком, что рассматривается как архаичный признак 
для хомяков [26] и для Muroidea в целом [25]. Мож-
но предположить, что серые хомячки из западного 
Тянь-Шаня являются предковой формой для всех 
остальных N. migratorius, 22-хромосомный карио-
тип которых произошел от описываемого 24-хро-
мосомного набора. 

Место находки 24-хромосомных хомячков рас-
положено в пределах распространения группы 
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подвидов coerulescens [4]. Однако отсутствие мор-
фологического материала от кариотипированных 
особей не позволяет отнести хомячков Курамин-
ского хребта к какой-либо из центральноазиатских 
морфологических групп. Тем не менее полученные 
данные позволяют обсуждать таксономический 
статус 24-хромосомной формы серых хомячков с 
Кураминского хребта и рассматривать дифферен-
циацию N. migratorius как пример хромосомного 
видообразования [27].

Работа финансировалась из средств Договора 
НИР № 261 от 08.11.2021, выполняемого в рамках 
проекта № 075-15-2021-1069 от 28.09.2021 г. ФНТП 
развития генетических технологий на 2019 – 2027 
гг. (II очередь. Биоресурсные коллекции) Минобр-
науки России.

Исследование одобрено Этическим комитетом 
ИБР РАН им. Н.К. Кольцова, протокол № 70 от 
25.05.2023 г.

Все применимые международные, националь-
ные и/или институциональные принципы ухода и 
использования животных были соблюдены.

Авторы заявляют, что у них нет конфликта 
интересов.
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Karyotype and Molecular Genetic Differentiation of a 24-Chromosomal  
form of the Gray Hamster Nothocricetulus migratorius from the Tien Shan
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The widespread Palaearctic rodent species gray hamster Nothocricetulus migratorius has a karyotype 
with a stable number of chromosomes 2n = 22 throughout the entire range of its habitat. We found gray 
hamsters with diploid number of chromosomes 2n = 24 locally distributed in the Qurama Ridge of the 
Tyan Shan. A new karyotype and analysis of G- and NORs-bands of differentially stained chromosome 
sets were described for the first time. The described karyotype differs from the 22-chromosomal 
karyotype of gray hamsters by the Y-chromosome morphology and the presence of an additional pair 
of heteromorphic small chromosomes. Molecular genetic analysis revealed genetic divergence of 24- 
and 22-chromosomal forms of N. migratorius, and the differences between them in mitochondrial 
markers are comparable, and in nuclear markers exceed the differences between C. barabensis (2n = 20) 
and C. psevdogriseus (2n = 24). The data obtained give grounds to discuss the taxonomic status of the 
24-chromosomal form of gray hamsters from the Qurama Ridge and consider the differentiation of N. 
migratorius karyomorphs as a stage of chromosomal speciation.

Keywords: gray hamster, karyotype, molecular genetic variability, chromosomal speciation.


