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Проблема конгруэнтности молекулярной и морфологической филогений и оценки фило-
генетического сигнала для разных систем признаков становится все более актуальной по 
мере осознания необходимости верификации филогенетических гипотез, построенных 
на основе применения различных алгоритмов, а также поиска направлений эволюционно-
морфологических преобразований в разных таксономических группах. Для решения этих за-
дач все шире используются технологии морфологического картирования филетических дере-
вьев, полученных молекулярно-генетическими методами, а также оценки филогенетического 
сигнала в разно образии морфоструктур на основе использования методов геометрической 
морфометрии – ГМ (Clabaut et al., 2007; Klingenberg, Gidaszewski, 2010). Цель работы за-
ключалась в оценке степени согласованности морфологических и молекулярных филогений 
для разных систем морфологических признаков (краниометрических, одонтометрических, 
неметрических) на примере нескольких таксономических групп грызунов сем. Cricetidae и 
Muridae. Использовали методы ГМ при оценках уровня филогенетического сигнала для тра-
диционно используемых систематиками и палеонтологами щечных зубов m1 и M3, а также для 
дискретных гомологичных фенов неметрических признаков осевого черепа и нижней челюсти 
(Васильев, Васильева, 2009). Филогенетический сигнал, содержащийся в разных морфострук-
турах, оценивали как на основе уже опубликованных молекулярных филогений, так и вновь 
построенных филетических деревьев по нуклеотидным последовательностям митохондриаль-
ного гена cyt b из GenBank. При морфокартировании применяли алгоритм квадратированной 
парсимонии (Maddison, 1991), а при тестировании филогенетического сигнала – переста-
новочный (permutation) тест (Klingenberg, Gidaszewski, 2010), реализованные в программе 
MorphoJ (Klingenberg, 2011). Морфологическое картирование молекулярной филогении по 
разным признакам позволило установить, что в разных надвидовых таксонах одни и те же мор-
фоструктуры могут проявлять себя по-разному: у одних таксономических групп их разноо-
бразие дает высокий филогенетический сигнал (значения CI – consistency index и RI – reten-
tion index близки к 1), у других, напротив, имеют низкие значения. Показано, что композиции 
гомологичных фенов неметрических признаков черепа (фенограммы) проявляют высокий и 
статистически значимый филогенетический сигнал у разных таксономических групп. 
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