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The eagles sensu lato are a polyphyletic 
group of large raptors represented in the 
Palearctic realm by 13 species belonging to 
two subfamilies: Aquilinae (true Eagles) 
and Haliaeetinae (Sea Eagles). Phyloge-
netic position of this group taxa at species 
level and above based on nuclear and mi-
tochondrial markers is currently clarified 
(Mindell et al., 2018), while intraspecific 
variability and genetic differences be-
tween subspecies are generally not well 
understood. This study examined the 
available mitochondrial DNA sequences 
from GenBank and BOLD databases, also 
unpublished sequences obtained by the 
authors were added. Three markers for 
which sufficient data is available were 
selected for analysis: cytochrome oxidase 
1 (COI) used for DNA-barcoding, cy-

tochrome b (Cyt b), popular in phyloge-
netic studies, and the hypervariable con-
trol region of mtDNA. Phylogenetic trees 
were constructed using Bayesian Infer-
ence, Maximum Likelihood and Neigh-
bor-joining methods, haplotype networks 
were also constructed. Genetic distances 
between taxa and time of its divergence 
were calculated. The obtained results are 
being discussed in a comparative con-
text at the inter – and intraspecific levels. 
The possibility of its application and the 
use of particular genetic markers in gen-
eral to solve problems of systematics of 
these species, as well as recent taxonomic 
changes are considered. The questions of 
the formation of taxa in the evolution pro-
cess and their modern distribution in the 
Palearctic are discussed.
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Орлы sensu lato – полифилетическая 
группа крупных дневных хищных 
птиц, в Палеарктике представлена 13 
видами, относящимися к двум подсе-
мействам: Aquilinae (настоящие орлы) 

и Haliaeetinae (орланы). Филогене-
тическая позиция таксонов данной 
группы видового уровня и выше на 
основе ядерных и митохондриальных 
маркеров в настоящее время проясне-
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на (Mindell et al., 2018), в то же время 
внутривидовая изменчивость и гене-
тические различия между подвидами 
в целом изучены недостаточно. В дан-
ном исследовании проведено изуче-
ние имеющихся секвенированных по-
следовательностей митохондриальной 
ДНК из баз данных GenBank и BOLD, 
также добавлены неопубликованные 
последовательности, полученные ав-
торами. Для анализа были выбраны 
три маркера, по которым имеется до-
статочно данных: цитохромоксидаза 
1 (COI), использующийся для ДНК-
баркодинга, популярный в филоге-
нетических исследованиях цитохром 
b (Cyt b) и гипервариабельный кон-
трольный регион мтДНК. Построены 

филогенетические деревья метода-
ми Байесова анализа, максимального 
правдоподобия и ближайшего соседа, 
а также сети гаплотипов. Произведён 
расчёт генетических дистанций между 
таксонами и времени их расхождения. 
Полученные результаты обсуждаются 
в сравнительном контексте на меж- и 
внутривидовом уровнях. Рассматрива-
ется возможность их применения и ис-
пользование отдельных генетических 
маркеров в целом для решения задач 
систематики данных видов, а также 
недавние таксономические изменения. 
Обсуждены вопросы формирования 
таксонов в процессе эволюции и их со-
временного распространения в Пале-
арктике.
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Sensu lato қырандары – Палеарктикада 
екі Aquilinae (нағыз қырандар) және 
Haliaeetinae (бүркіттер) тұқым тарма-
ғына жататын 13 түрмен ұсынылған 
ірі күндізгі жыртқыш құстардың по-
лифилетикалық тобы. Ядролық және 
митохондриялық маркерлерге негіз-
делген түр деңгейінде және одан жоға-
ры осы топтағы таксондардың филоге-
нетикалық жағдайы қазір нақтыланды 
(Mindell et al., 2018), ал түр ішілік өз-
гергіштік пен кіші түрлер арасындағы 
генетикалық айырмашылықтар әдет-
те жеткіліксіз зерттелген. Бұл зерттеу 
GenBank және BOLD дерекқорларында-
ғы қолжетімді реттелген митохондрия-
лық ДНК тізбектерін зерттеді, сонымен 
қатар авторлармен алынған жариялан-
баған тізбектер қосылды. Талдау үшін 
жеткілікті деректері бар үш маркер таң-
далды: ДНК штрих-кодтау үшін қолда-
нылатын цитохром оксидаза 1 (COI), 

филогенетикалық зерттеулерде таны-
мал цитохром b (Cyt b) және мтДНК ги-
первариативтік бақылау аймағы.

Байесов талдау әдістерін, максималды 
ықтималдықты және жақын аумақтағы 
көршілесті, сонымен қатар гаплотиптік 
желілерді қолдана отырып филогене-
тикалық ағаштар тұрғызылды. Так-
сондар арасындағы генетикалық қа-
шықтық және олардың айырмашылық 
уақыты есептелді. Алынған нәтижелер 
салыстырмалы контексте түр аралық 
және ішкі деңгейлерде талқыланады. 
Оларды қолдану мүмкіндігі және жал-
пы жеке генетикалық маркерлерді осы 
түрлердің таксономиясының мәселеле-
рін шешу үшін қолдану, сонымен қатар 
соңғы таксономиялық өзгерістер қарас-
тырылады. Эволюция үдерісінде так-
сондардың пайда болуы және олардың 
Палеарктикада қазіргі кездегі таралуы 
сұрақтары талқыланды.


