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Западная вишневая муха Rhagoletis indifferens Curran, 1932 (Diptera, Tephritidae) -
североамериканский вредитель черешни, вишни и некоторых других представителей рода
Prunus.

Rh. indifferens морфологически очень сходен с видом Rh. cingulata (Loew, 1862), входя-
щим в единый перечень карантинных объектов стран Евразийского экономического союза.
Существует необходимость в разработке молекулярно-генетических методов диагностики,
которые позволят достоверно отличать эти два вида между собой и от других видов.

Для построения деревьев были использованы референсные последовательности из ба-
зы данных GenBank NCBI [1]: 86 последовательностей участка гена COI представителей
рода Rhagoletis и 7 последовательностей вида Bactrocera dorsalis (Hendel, 1912) в качестве
данных внешней группы, а также 76 последовательностей участка гена COII представите-
лей рода Rhagoletis и 11 последовательностей вида B. dorsalis в качестве внешней группы.

Матрица попарных генетических дистанций исследованных видов и частота попар-
ных генетических дистанций были подсчитаны в программе MEGA6 [3]. Для анализа
таксономического статуса исследованных представителей рода Rhagoletis использовали
метод обнаружения хиатуса между внутри- и межвидовыми генетическими дистанция-
ми («barcoding gap») [2], реализованный в программе ABGD. Дендрограммы построены с
помощью программы MEGA6 методом ближайших соседей (NJ).

По полученным данным по участку гена COI в целом по выборке наблюдается хиа-
тус - разрыв между внутри- и межвидовыми дистанциями. Однако виды Rh. cingulata
и Rh. indifferens на дендрограмме попадают в кладу, соответствующую одному виду, то
есть различить их с использованием последовательностей участка гена COI невозможно.
Но на основании этой последовательности можно сузить идентификацию молекулярно-
генетическими методами до этих двух видов, так как они хорошо разделяются с другими
исследованными видами.

По графику распределения попарных генетических дистанций и дендрограмме для
участка гена COII наблюдается более низкая изменчивость, чем по участку гена COI, и
хиатус не наблюдается не только между видами Rh. cingulata и Rh. indifferens, но и в
целом по выборке.

Таким образом, на основании последовательности участка гена COI можно отделить
виды Rh. indifferens и Rh. cingulata от других исследованных в работе видов рода Rhagoletis.
Последовательность участка гена COI может потенциально послужить основой для даль-
нейших разработок молекулярно-генетических методов идентификации.
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Рис. 1. Дендрограмма, построенная на основании референсных последовательностей участка
гена COI методом ближайших соседей (NJ)
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Рис. 2. Дендрограмма, построенная на основании референсных последовательностей участка
гена COII методом ближайших соседей (NJ)
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Рис. 3. График распределения попарных генетических дистанций. Участок гена COI.

Рис. 4. График распределения попарных генетических дистанций. Участок гена COII.
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