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Аннотация 

В данной статье представлены сведения о молекулярно-генетическом анализе видов S. 

flavipennis, S. funerarius ва S. pruinosus, относящихся к роду Sphex Linnaeus,1758. А 

также, представлены морфобиологические особенности этих видов. 
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Abstract  

This paper provides information on the molecular genetic analysis of S. flavipennis, S. 

funerarius and S. pruinosus belonging to the genus Sphex Linnaeus, 1758. In addition, 

morpho-biological properties of this species are given. 
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Введение 

Средний размер (длина) представтелей рода Sphex Linnaeus,1758 составляет 11-47 мм 

[5], и большинство из них являются хищниками, которые питаются гусеницами бабочек 

(Noctuidae) и кузнечиками (Tettigoniidae) [9]. 

Представители семейства роющих ос (Sphecidae) распростанены во всём мире, и в 

основном широко распространены в засушливых, полу засушливых и тропических 

регионах. В мире встрачаются 779 видов и 19 родов, в Полеарктике 260 видов 13 родов, 

в России – 68 видов 11 родов [1]. 

Согласно результатам морфологических исследований, проведённых по изучению 

видов S flavipennis, S. funerarius и S. Pruinosus, относящихся к роду Sphex, у этих трёх 

видов по морфологическим признакам и морфометрическим размерам отличий не 

выявлено. Однако, после вычисления длины их передних крыльев и угол примыкания 

жил крылиев, доказано их отношение к трём видам [4]. 

Как показывают результаты морфологических исследований Moritz RFA 1992, 

определение видовой принадлежности представителей рода Sphex Linnaeus,1758 

проводилось по строению их крыльев, а также форме и строению клеточек на клыльях 

[7]. 

Целью данного исследования является проведение молекулярно-генетического анализа 

видов S.flavipennis, S.funerarius и S.Pruinosus, относящихся к роду Sphex Linnaeus,1758. 

 

Материалы и методы исследования 

Для осуществления данного исследования в течение 2019-2022 годов накапливался 

энтомологический материал из горных, предгорных, холмистой и равнинных регинов 

Ферганской долины. 

Накоплени ос рода Sphex Linnaeus,1758 проводилось с помощью почвенных 

(земельных) ловушек Малеза, Мерике и Барбера. Кроме этого, также были 

использованы и энтомологические сети различных размеров [3]. Накопленный 

энтомологический материал хранился в 70% ном этаноловом растворе. 

При определении видовой принадлежности представителей рода Sphex Linnaeus,1758 

были использованы сведения из стандартного определителя.Для выделения ДНК из 

образцов, хранящиеся в в 70% ном этаноловом растворе, сначала были отделены ножки 

мужских индивидов S.flavipennis, S.funerarius и S.Pruinosus, относящихся к роду Sphex 

Linnaeus,1758, затем их оставляли на сухой бумаге на 10-15 минут при комнатной 

температуре для выпаривания спирта. 

Для выделения ДНК представителей рода Sphex был использован метод [6]. 

Проведение полимеразно-цепной реакции на выделенных ДНК образцах проводилось с 

помощью автоматического программного амплификатора (PR-96E). 
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COI фрагменты нуклеотидов митохондриальной ДНК представителей рода Sphex 

выделялось с использованием LEP-F-прямой, 5-attcaaccaatcataaagatat-3 и LEP-R-

обратной 5- taaacttctggatgtccaaaaa-3 праймеров [8]. 

При приготовлении раствора Master-mix для ПЦР были использованы 

дистиллированная вода – 7,1 мкл, 10х ПЦР буфер -1 мкл, dNTP - 0,2 мкл,  каждого 

праймера по 0,25 мкл, Taq-полимераза - 0,2 мкл=10 мкл. 

Амплификация фрагментов ДНК осуществлялось на термоцикле в течение 35 циклов. 

Процесс ПЦР проводился по следующей схеме: 1 этап – денатурация ДНК при 

температуре 95°С в течении 2 минут; 2 этап - денатурация ДНК при температуре 93°С в 

течении 20 секунд; 3 этап – примыкание праймеров к ДНК при температуре 52°С в 

течении 45 секунд; 4 этап – элонгирование при температуре 72°С в течении 2 минут; 5 

этап – элонгация цепи при температуре 72°С в течении 10 минут. От второго до 

четвёртого этапа процесс повторяется 35 в виде цикла. 

Для определения длины фрагментов в качестве маркеров был использован ДНК λ 

бактериофага, гидролизированного эндонуклеазой PstI, а также специальный маркер 

Ladder 3-1 фирмы “Axigen”. 

Анализ нуклеотидной последовательности осуществлялось с помощью специальной 

компьютерной программы Bioedit, Clustal W и DNAstarTM, PAUP4 и MEGA11. 

 

Полученные результаты 

В результате проведённых молекулярно-генетических исследований (сиквенс 

хроматография) выделены нуклеотиды длиной 640 пар из участка COI мДНК видов 

S.flavipennis, S.funerarius и S.рruinosus, а также для сравнительного анализа этих видов 

были использованы сведения видов S.flavipennis (входной номер: MH611040), S. 

funerarius (входной номер: MH610066) ва S. pruinosus (входной номер: MH610705) из 

международной базы данных (рисунок 1)[10]. 

Как видно из рисунка вид S.flavipennis на 100% соответствует нуклеотидной 

последовательности S.flavipennis из международной базы данных, и это доказывает что 

он является видом S.flavipennis. Доказано, что виды S.funerarius и S.рruinosus на 100% 

похожи на S.funerarius и S.рruinosus из международной базы данных. 

Согласно результатам исследования, у образцов S.flavipennis и S.funerarius выявлены 

отличия в местопложении 111 нуклеотидов, и общее отличие составило 17,2%. Между 

нуклеотидами видов S.flavipennis и S.pruinosus наблюдалось отличие в местопложении 

123 нуклеотидов, где общее отличие составило 19,2%, а между видами S. funerarius и S. 

Pruinosus - выявлены отличия в местопложении 115 нуклеотидов, где общее отличие 

составило 17,3%. 
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Рисунок 1. Сравнение нуклеотидной последовательности участка COI видов 

S.flavipennis, S.funerarius и S.рruinosus, относящихся к роду Sphex. В COI фрагменте 

мДНК видов S flavipennis, S. funerarius и S.pruinosus точками обозначены одинаковые 

нуклеотидные основы в направлении от 5’ до конца 3’ фрагмента. 
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Вывод 

В результате молекулярно-генетических исследований доказано, что виды S.flavipennis, 

S.funerarius и S.pruinosus из рода Sphex Linnaeus, 1758 являются отдельными видами. 
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