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Summary: an integrated approach for constructing maps of suitable habitats and ecological niches of 

parthenogenetic and their parental species of the genus Darevskia in the Caucasus is presented. It is shown 

that this approach is a powerful tool for analyzing species-specific requirements of lizards for the habitat and 

differentiating their niches in the multidimensional space of predictor variables. 
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В настоящее время установлено, что облигатный партеногенез очень редок у 

позвоночных животных, и среди рептилий он известен только у 0.46 % видов (Fujita, Moritz, 

2010). При облигатном партеногенезе женские половые клетки (яйцеклетки) развиваются во 

взрослом организме без оплодотворения (Darevsky et al., 1985; Kearney et al., 2009). Переход от 

полового размножения к партеногенезу возможен благодаря как минимум двум генетическим 

особенностям. Во-первых, развитие зиготы начинается и протекает независимо от факта 

оплодотворения самцом и наличия сперматозоидов. Во-вторых, мейоз модифицирован так, 

чтобы поддерживать плоидность дочернего организма. Рептилии являются единственными 
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среди хордовых, у которых некоторые виды размножаются партеногенезом. Пресмыкающиеся, 

преодолев ограничения полового размножения, представляют в связи с этим значительный 

интерес в качестве объектов для изучения особенностей экологии и эволюции истинного 

партеногенеза. Стадии однополого размножения, хоть и происходят быстрее, чем этапы 

полового процесса, однако порождают проблемы, с которыми сталкиваются 

партеногенетические линии организмов: это накопление вредных мутаций и наличие 

устойчивых паразитарных инфекций. Тем не менее, партеногенетические линии, долгое время 

сосуществующие с близкими бисексуальными «родственниками», являются исключительными 

объектами исследования, позволяющими выявить ключевые биологические особенности, 

обеспечивающие долгосрочное эволюционное сохранение однополых форм. Поэтому один из 

важных вопросов экологии и эволюции партеногенетических линий – выявление механизмов 

сосуществования бисексуальных и однополых форм. Несмотря на определенные успехи в 

изучении однополого размножения, происхождения и эволюции партeногенеза у рептилий, 

клонального разнообразия и гипервариабельных последовательностей геномов, для многих 

партеногенетических видов (D. armeniaca, D. dahli, D. rostombekowi, D. unisexualis, D. uzzelli,  

D. saphirina, D. bendimahiensis) а также родительских (D. valentini, D. portschinskii, D. raddei,  

D. mixta) (Uzzell, Darevsky, 1975; Moritz et al., 1992; MacCulloch et al., 1995; Murphy et al., 2000; 

Freitas et al., 2016; и др.), нет четкого представления о границах и перекрывании их ареалов, а 

также о видоспецифических параметрах факторов среды, определяющих область их 

распространения. 

Цель нашего исследования – выявление факторов, определяющих границы 

распределения видов и оценка меры перекрывания экологических ниш для модельных 

партеногенетических (D. dahli, D. armeniaca) и их «родительских» двуполых видов (D. mixta,  

D. valentini, D. portschinskii) на основе многолетних данных о местах находок, а также на основе 

измеренных климатических, топографических и ландшафтных параметров. 

Для достижения поставленной цели нами создана векторно-растровая база данных точек 

находок и предикторных переменных по климату (21), рельефу (3) и ландшафту (7) 

(Petrosyan et al., 2019а, 2019б). Векторная база данных точек присутствия создана в среде 

ArcGIS Desktop 10.6.1 с использованием полевых записей находок (1957–2019 гг.), музейных, 

литературных источников и записей, представленных в Глобальной базе данных о 

биоразнообразии (GBIF). Растровые данные включали 19 стандартных биоклиматических 

переменных (World Clim), характеризующих ежегодные тенденции, сезонность и диапазон 

изменения температуры и осадков, а также 2 переменные по солнечной радиации и скорости 

ветра (http://worldclim.org/version2). В качестве данных о рельефе местности были использованы 

растровые слои высот над уровнем моря, углов наклона и экспозиции точек находок с 

использованием SRTM (https://www2.jpl.nasa.gov/srtm/) в среде ArcGIS Desktop 10.6.1. Данные 

по землепользованию, автомобильным и железным дорогам, населенным пунктам, рекам, типам 

растительности, почвам для района исследования, включая территории Армении, Грузии и 

Азербайджана, были получены из открытого ресурса OpenStreetMap (https:// 

www.openstreetmap.org).  

Анализ данных был выполнен с помощью пяти последовательных этапов. Этап 1 – 

подготовка векторных данных точек находок и растровых данных предикторных 

климатических, топографических и ландшафтных переменных в среде ArcGIS 10.6.1. Этап 2 – 

пространственное разреживание точек находок и предикторных переменных. Этап 3 – 

определение параметров модели МахEnt по информационному критерию AIC. Этап 4 – 

построение моделей распространения видов (SDM) с использованием метода максимальной 
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энтропии и реализованных ниш (RNM) в пространстве главных компонент (PCА). Этап 5 – 

сравнительный анализ RNM (ширины, сходства, перекрывания, сдвига) и количественных 

характеристик использования биотопов. 

Нами показано, что применение комплексного подхода к моделированию экологических 

ниш является мощным инструментом для анализа видоспецифических требований ящериц к 

среде обитания и дифференциации их ниш в многомерном пространстве предикторных 

переменных. Более того, если SDM характеризуют потенциальные пригодные местообитания, 

доступные для расширения ареалов в будущем, то метод с помощью ординации позволяет 

проводить анализ RNM «дочернего» и «родительских» видов в настоящем, чтобы измерить их 

перекрывание, а также сходство и различие. Этот многогранный подход, который редко 

применяется к партеногенетическим линиям рода Darevskia (Petrosyan et al., 2019а), позволяет 

надежно представлять экологические ниши и оценить степень разделения ниши между 

конкурирующими и/или сосуществующими видами. Наши данные свидетельствуют о том, что 

генетически детерминированные и экологически значимые различия между клональной формой 

и ее «родительскими» видами способствуют сосуществованию этих видов в Закавказье. 

Основываясь на наших результатах, мы можем предложить набор факторов окружающей среды, 

которые контролируют распределение партеногенетической формы скальной ящерицы (D. dahli, 

D. armeniaca) и «родительских» двуполых видов (D. mixta, D. valentini, D. portschinskii) в 

Закавказье. Различие экологических условий обитания в форме дифференциации ниш мы 

рассматриваем как механизм, способствующий существованию этих форм.  

Эти результаты ценны для фундаментальной экологии и изучения биоразнообразия, а 

также для практических мероприятий по организации природоохранных и рекреационных 

программ на уровне регионов и стран. 
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