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Исследована генетическая изменчивость митохондриальных генов COI и cytb в выборках крупноче-
шуйной красноперки Tribolodon hakonensis (Günther, 1877) и мелкочешуйной красноперки Tribolodon
brandtii (Dybowski, 1872) у побережья о-ва Сахалин и материкового побережья Японского моря. Вы-
явленные закономерности сопоставлены с данными, полученными на сходном ареале для сахалин-
ского тайменя Parahuсho perryi (Brevoort, 1856) и кеты Oncorhynchus keta (Walbaum, 1792). Сравни-
тельный анализ показал, что формирование внутривидовых линий мтДНК у четырех видов рыб свя-
зано с палеоклиматическими изменениями в регионе северо-западной Пацифики в период
плейстоцена и в значительной степени синхронизировано по времени. Во многих случаях рассчи-
танное время дивергентной эволюции генеалогических линий мтДНК совпадает, что говорит о вли-
янии сходных факторов эволюции на исследованные виды.
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Сравнительный анализ генетической измен-
чивости видов в географических регионах позволя-
ет выяснить наличие внутривидовой структуры,
определить время дивергенции основных генеа-
логических линий и выявить наиболее существен-
ные факторы, которые влияли в прошлом или вли-
яют в настоящее время на популяционно-генети-
ческую структуру видов (Mayr, 1963; Avise, 2000).

Благодаря материнскому наследованию, быст-
рой эволюции и, как правило, отсутствию реком-
бинаций, митохондриальная ДНК (мтДНК)
представляет собой наиболее удобную молекулу
для эволюционного и популяционного анализа
(Brown et al., 1979). Филогеографический подход,
основанный на анализе изменчивости мтДНК,
оказался универсальным для понимания путей и
механизмов формирования таксонов и отдельных
внутривидовых единиц (Templeton et al., 1995;
Avise, 2000). Ограничение генетического обмена
между популяциями приводит к появлению раз-
личий в мтДНК особей в разных популяциях в ре-
зультате накопления мутаций и стохастических
процессов, а продолжительное независимое су-
ществование популяций во времени – к возник-
новению отличающихся филогрупп мтДНК.
В дальнейшем при формировании видов эти раз-
личия увеличиваются (Avise et al, 1998). Филогео-

графический подход на основе анализа изменчи-
вости мтДНК позволяет реконструировать собы-
тия дивергенции внутри видов и групп видов и
отнести их к тому или иному историческому пе-
риоду, используя молекулярные часы (Avise,
2000; Crête-Lafrenière et al., 2012).

Цель настоящей работы – анализ генетиче-
ской изменчивости мтДНК у двух эндемичных
дальневосточных полупроходных видов рыб,
красноперок Tribolodon hakonensis (Günther, 1877)
и Tribolodon brandtii (Dybowski, 1872) (семейство
Cyprinidae) и сравнение полученных данных с ра-
нее опубликованными результатами по проход-
ным видам: кете Oncorhynchus keta (Walbaum,
1792) и сахалинскому тайменю Parahuсho perryi
(Brevoort, 1856).

МАТЕРИАЛ И МЕТОДИКА

Рыб отлавливали ставной сетью или на удочку.
Анализ включал особей мелкочешуйной красно-
перки Tribolodon brandtii из выборок материко-
вого побережья Японского моря (зал. Восток) и
о-ва Сахалин (соединенное протокой с морем
оз. Тунайча, побережье Охотского моря), а также
выборки крупночешуйной красноперки Tri-
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bolodon hakonensis с материкового побережья Япон-
ского моря (зал. Восток) и о-ва Сахалин (устье
р. Ильинка).

Кусочки тканей плавников фиксировали в
96%-ном этаноле. Выделение ДНК, условия ам-
плификации и определение нуклеотидных после-
довательностей фрагментов генов COI и cytb
мтДНК описаны ранее (Маляр, Брыков, 2016).

Множественное выравнивание и анализ нук-
леотидных последовательностей исследуемых
фрагментов генов осуществляли с использованием
программного обеспечения MEGA 5.05 (Tamura
et al., 2011) по алгоритму CLUSTAL W (Thompson
et al., 1994). Выравненные последовательности
генов для каждой особи исследуемых видов объ-
единяли в комбинированные последовательно-
сти. Подбор оптимальной модели нуклеотидного
замещения для каждого раздела данных осу-
ществляли в программе jModelTest 2.1.7 (Darriba
et al., 2012), используя байесовский информаци-
онный критерий (BIC).

Для визуализации разных филогрупп мтДНК
построены медианные сети гаплотипов в про-
грамме SplitsTree4 (Huson, Bryant, 2006) по алго-
ритму MJ (Median-Joining) (Bandelt et al., 1999).
Значения гаплотипического и нуклеотидного
разнообразия для каждой популяции, а также
распределение различий между гаплотипами
(mismatch distribution) рассчитывали, используя
программу DnaSP v5.10 (Librado, Rozas, 2009).

Внутривидовые генеалогии и датировки ди-
вергенции устанавливали с помощью байесов-
ского подхода в пакете программ BEAST 1.10.4
(Drummond et al., 2012) на базе высокопроизводи-
тельного кластера CIPRES (Miller et al., 2010) при
следующих условиях: диапазон значений скоро-
стей эволюции с минимальной границей 0.76% за
1 млн лет (Zardoya, Doadrio, 1999) и максималь-
ной границей на уровне 1.7% за 1 млн лет (Stepien
et al., 2000); значения параметра ucld.mean с нор-
мальным распределением; модель нуклеотидного
замещения для последовательностей COI крупно-
чешуйной и мелкочешуйной красноперки –
HKY, cytb крупночешуйной красноперки – TrN,
мелкочешуйной красноперки – TrN+I; модель
молекулярных часов – свободные часы с некор-
релированным логарифмически нормальным
распределением; длина цепи Маркова равна
30 млн поколений с отбором каждого тысячного
состояния и значением burn-in 10%, суммирова-
ние деревьев по алгоритму maximum clade credibility.

Дополнительные филогенетические рекон-
струкции комбинированных последовательно-
стей кеты проводили по методу ближайшего свя-
зывания (NJ) и максимального правдоподобия
(ML) в программе MEGA 5.05.

Последовательности фрагментов генов COI и
cytb крупночешуйной и мелкочешуйной красно-
перок депонированы в GenBank NCBI под номе-
рами KY615261–KY615279, KY615280–KY615298;
KY615299–KY615318 и KY615319–KY615338.

РЕЗУЛЬТАТЫ
Крупночешуйная красноперка Tribolodon hakonensis

Длина полученных нуклеотидных последова-
тельностей составила 1623 нуклеотидные пары.
Анализ последовательностей у исследованных
особей выявил наличие 12 гаплотипов мтДНК
(табл. 1). Выборка крупночешуйной красноперки
из р. Ильинка характеризуется наибольшим ко-
личеством гаплотипов (9). В материковой выбор-
ке насчитывается всего 3 гаплотипа.

Гаплотипы, обнаруженные в выборках р.
Ильинка и зал. Восток, не перекрываются и
встречаются только в одной из выборок. В мате-
риковой популяции выделяется наиболее частый
гаплотип TH6, объединяющий 7 особей выборки.
Гаплотипы сахалинской популяции из р. Ильин-
ка (TH1–TH5, TH7–TH10) практически все уни-
кальны.

Распределение гаплотипов подтверждается
значениями гаплотипической и нуклеотидной
изменчивости. Наиболее высокие значения гап-
лотипической (0.978 ± 0.054) и нуклеотидной
(0.00704) изменчивости выявлены в выборке из р.
Ильинка о-ва Сахалин, в материковой выборке
из зал. Восток эти значения меньше практически
в два раза, 0.417 ± 0.191 и 0.00027 соответственно.

В результате использования различных алго-
ритмов филогенетического анализа получены де-

Таблица 1. Встречаемость гаплотипов мтДНК в иссле-
дуемых популяциях крупночешуйной красноперки
Tribolodon hakonensis

Примечание. Относительное число особей каждого гаплоти-
па указано в скобках (%).

Гаплотип
Популяции Число 

особейзал. Восток р. Ильинка

TH1 0 2 (100) 2

TH2 0 1 (100) 1

TH3 0 1 (100) 1

TH4 0 1 (100) 1

TH5 0 1 (100) 1

TH6 7 (100) 0 7

TH7 0 1 (100) 1

TH8 0 1 (100) 1

TH9 0 1 (100) 1

TH10 0 1 (100) 1

TH11 1 (100) 0 1

TH12 1 (100) 0 1
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ревья с общей топологией (рис. 1б). Анализ пока-
зал наличие трех выраженных кластеров особей
Tribolodon hakonensis с достоверными значениями
бутстреп-поддержки и апостериорных вероятно-
стей. В кластер А вошли все исследованные гап-
лотипы особей с о-ва Сахалин (р. Ильинка), в то
время как кластер B объединил гаплотипы особей
материкового побережья (зал. Восток). Клада А
включает субклады А1 и А2 с высокими показате-
лями достоверности по всем использованным ал-
горитмам.

При реконструкции сети гаплотипов выделены
три группы особей T. hakonensis (А, B и С) (рис. 1а).
Филогруппы А и С содержат по одному централь-
ному гаплотипу (TH1 и TH6). Остальные гапло-
типы отличаются от них 1–2 нуклеотидными за-
менами. Филогруппа B объединяет гаплотипы
TH4, TH5, TH9 и TH7, которые различаются 1–2
нуклеотидными заменами. Все гаплотипы из фи-
логруппы C характерны для особей крупноче-
шуйной красноперки из зал. Восток (материко-
вое побережье), в то время как филогруппы A и B
встречаются у особей в популяции из р. Ильинка
(о-в Сахалин). Гаплотипы группы A отделяются
16 нуклеотидными заменами от ближайшего гап-
лотипа из филогруппы B. Материковая фило-
группа C в значительной степени удалена от
групп A и B на 42 и 38 нуклеотидных замен соот-
ветственно.

Мелкочешуйная красноперка Tribolodon brandtii
Длина полученных нуклеотидных последова-

тельностей составила 1564 нуклеотидные пары.
Анализ нуклеотидных последовательностей у ис-
следованных особей мелкочешуйной краснопер-
ки выявил 6 гаплотипов (табл. 2). Популяция
мелкочешуйной красноперки материкового по-
бережья из зал. Восток включает наибольшее ко-
личество гаплотипов (5), характерных только для
данной популяции. При этом чаще всего встреча-
ется гаплотип TB1, тогда как гаплотипы TB2, TB3
TB4 и TB6 уникальны. Особи из оз. Тунайча ха-
рактеризуются одним гаплотипом TB5. Общих
гаплотипов среди исследованных особей из вы-
борок материкового побережья и о-ва Сахалин не
обнаружено.

Высокие значения гаплотипической (0.576 ± 0.163)
и нуклеотидной (0.00227) изменчивости харак-
терны для популяции из зал. Восток. В сахалин-
ской выборке из оз. Тунайча генетической измен-
чивости не выявлено.

Топология филогенетических деревьев, ре-
конструированных по объединенным последова-
тельностям мтДНК мелкочешуйной краснопер-
ки, была идентичной при использовании разных
алгоритмов построения (рис. 2б). Анализ выявля-
ет наличие трех обособленных кластеров особей
T. brandtii. Клада B включает особей красноперок
из оз. Тунайча (о-в Сахалин). В кладе А выборки
из материковой популяции обнаруживаются суб-
клады А1 и A2, формирование которых поддержа-

Рис. 1. Генеалогическая сеть гаплотипов, полученная
на основании данных анализа нуклеотидных после-
довательностей генов COI и cytb мтДНК крупноче-
шуйной красноперки Tribolodon hakonensis (а), и бай-
есовское консенсусное филогенетическое дерево, от-
ражающее генетическую изменчивость популяций и
время дивергенции основных генеалогических линий
Tribolodon hakonensis (б). Размеры окружностей пропор-
циональны числу особей с указанным гаплотипом. До-
ля особей кеты с материкового побережья Японского
моря отмечена серым цветом. На ветвях сети указано
количество нуклеотидных замен между группами гап-
лотипов. Обозначения гаплотипов как в табл. 1. Досто-
верность ветвления указана в виде величин апостериор-
ных вероятностей (BI) и бутстреп-индексов (% от
1000 реплик) объединения соседей (NJ) и максималь-
ного правдоподобия (ML) (PP/BP/BP).
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но относительно слабо. Только в случае байесов-
ской филограммы значение апостериорных вероят-
ностей оказалось близким к достоверным (0.94).

Полученные сети гаплотипов свидетельствуют
о присутствии среди особей мелкочешуйной
красноперки трех филогрупп (A, B и C) (рис. 2а).
Особи материкового побережья из зал. Восток
формируют группы B и C с центральными гапло-
типами TB1 и TB2 соответственно. Данные груп-
пы отличаются в среднем шестью нуклеотидны-
ми заменами. Гаплотипы в филогруппе C отлича-
ются 1–2 нуклеотидными заменами. Группа A
включает всех представленных особей мелкоче-
шуйной красноперки с о-ва Сахалин и отделяется от
материковых групп 14 нуклеотидными заменами.

ОБСУЖДЕНИЕ
Закономерности пространственного распределения 

генетической изменчивости
Характеристика и сравнение распределения

генетической изменчивости у двух видов красно-
перок рода Tribolodon (семейство Cyprinidae) и
двух видов лососевых рыб (семейство Salmonidae)
(Маляр, Брыков, 2016), имеющих разные истории
происхождения и в значительной степени отли-
чающихся биологическими характеристиками,
ареалами распространения и численностью, поз-
волили выявить как особенности, так и сходство
их формирования и распространения на исследо-
ванном ареале.

Известно, что общий уровень генетической
изменчивости определяется несколькими пара-
метрами: временем существования вида, ареалом,
численностью и историческими изменениями чис-
ленности (Martin, Palumbi, 1993; Avise, 2000). Не-
смотря на то, что исследованные нами виды отли-
чаются по этим параметрам, общие значения гап-
лотипической изменчивости внутри видов высоки.
Для крупночешуйной красноперки характерно бо-
лее длительное существование как вида среди дру-
гих таксонов в роде Tribolodon (приблизительно
9 млн лет, при этом среднее значение времени ди-

вергенции внутри рода составляет около 4–6 млн лет)
(Sasaki et al., 2007; Watanabe et al., 2018). Как след-
ствие, у данного вида более высокие оценки гап-
лотипической и нуклеотидной изменчивости
(0.871 ± 0.00525 и 0.01528 соответственно), чем у
мелкочешуйной красноперки (0.705 ± 0.00488 и
0.00542). Исследование биологии этих рыб на юге
Приморского края и результаты мечения позво-
ляют предположить, что дальневосточным крас-
ноперкам свойственны определенные места нагула,
т.е. они, вероятно, обладают способностью раз-
личать водоемы и возвращаться после нагула в
одни и те же реки для нереста и зимовки (Больша-
ков, 2013).

При сравнении генетической изменчивости у
четырех видов рыб из разных географических ло-
кальностей обнаруживаются определенные зако-
номерности. Так, например, уровень нуклеотид-
ного разнообразия в сахалинских популяциях
тайменя Parahuсho perryi на порядок превышает
нуклеотидное разнообразие популяций матери-
кового побережья. Одна из внутривидовых линий
мтДНК локализована исключительно в популя-
ции зал. Набильский, а популяция из оз. Айнское
характеризуется наивысшим гаплотипическим
разнообразием на о-ве Сахалин (Маляр, Брыков,
2016).

Сходная закономерность обнаруживается у
крупночешуйной красноперки, уровень гаплоти-
пической изменчивости сахалинской выборки
которой в два раза превышает значения для попу-
ляции материкового побережья (табл. 1). ПДРФ-
анализ множества выборок крупночешуйной
красноперки Tribolodon hakonensis при сравнении
географически удаленных популяций также по-
казал значительные различия, связанные с изоля-
цией расстоянием и, следовательно, с ограниче-
нием потока генов. По результатам AMOVA теста
98% изменчивости приходилось на внутрипопу-
ляционную компоненту (Брыков и др., 2013).

Значительная удаленность материковой фило-
группы C в сети гаплотипов обусловлена присут-
ствием “южной формы”, выделяемой некоторыми
авторами в отдельный близкий вид Tribolodon sp.
(Гудков и др., 2010; Рязанова, Полякова, 2012;
Маляр, 2017) (рис. 1а). Относительная молодость
вида выражается низким уровнем гетерогенности
мтДНК (зал. Восток, табл. 1), что также соответ-
ствует данным по расширенным выборкам в
предыдущих работах (Семина и др., 2006; Брыков
и др., 2013). У первоописанного вида T. hakonensis
(“северная форма”) в популяциях о-ва Сахалин
выявляются две сильнодивергировавшие эволю-
ционные линии (филогруппы A и B, рис. 1а).

Иной характер распределения показателей
генетического разнообразия обнаружен в попу-
ляциях кеты и мелкочешуйной красноперки, у
которых высокий уровень гаплотипического и
нуклеотидного разнообразия зафиксирован в мате-
риковых популяциях Приморья и существенно бо-
лее низкий − в сахалинских (Маляр, Брыков, 2016).

Таблица 2. Встречаемость гаплотипов мтДНК в иссле-
дуемых популяциях мелкочешуйной красноперки Tri-
bolodon brandtii

Примечание. Относительное число особей каждого гаплоти-
па указано в скобках (%).

Гаплотип
Популяции Число 

особейзал. Восток оз. Тунайча

TB1 8 (100) 0 8
TB2 1 (100) 0 1
TB3 1 (100) 0 1
TB4 1 (100) 0 1
TB5 0 8 (100) 8
TB6 1(100) 0 1
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Рис. 2. Генеалогическая сеть гаплотипов, полученная на основании данных анализа нуклеотидных последовательно-
стей генов COI и cytb мтДНК мелкочешуйной красноперки Tribolodon brandtii (а), и байесовское консенсусное фило-
генетическое дерево, отражающее генетическую изменчивость популяций и время дивергенции основных генеалоги-
ческих линий Tribolodon brandtii (б). Размеры окружностей пропорциональны числу особей с указанным гаплотипом.
Доля особей кеты с материкового побережья Японского моря отмечена серым цветом. На ветвях сети указано коли-
чество нуклеотидных замен между группами гаплотипов. Обозначения гаплотипов как в табл. 1. Достоверность ветв-
ления указана в виде величин апостериорных вероятностей (BI) и бутстреп-индексов (% от 1000 реплик) объединения
соседей (NJ) и максимального правдоподобия (ML) (PP/BP/BP).
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Распределение генетического разнообразия в
выборках мелкочешуйной красноперки совпада-
ет с полученными ранее данными ПДРФ-анализа
мтДНК. По данным Брыкова с соавторами (2013),
значительная часть изменчивости приходилась
на различия между сахалинской выборкой (зал.
Анива) и материковыми популяциями.

Высокая изменчивость особей материковой
выборки и топология филогенетических рекон-
струкций мелкочешуйной красноперки подтвер-
ждают существование предкового рефугиума на
территории материкового побережья Японского
моря (рис. 2б). Наличие материковых филогрупп
гаплотипов B и C (рис. 2а) указывает на присут-
ствие как минимум двух предковых линий мелко-
чешуйной красноперки. Ранее наличие сходной
популяционно-генетической структуры вида бы-
ло установлено с помощью методов ПДРФ-ана-
лиза мтДНК и изменчивости аллозимов (Брыков
и др., 2013; Sakai et al., 2002).

Как следует из полученных ранее данных, у ке-
ты филогруппы в значительной степени разделены
в пространстве. Показано, что все выявленные
гаплотипы из одной филогруппы обнаруживают-
ся в материковых популяциях Японского моря, а
большая часть гаплотипов другой филогруппы –
в выборке Охотского моря (Маляр, Брыков, 2016).
Более полное исследование изменчивости мтДНК
кеты, включающее бcльшую часть ареала, выяви-
ло четыре статистически значимо выраженные
группы популяций: побережье Японского моря,
побережье Охотского моря и западная зона Бе-
рингова моря, северо-запад Аляски и зал. Аляска
(Yoon et al., 2008).

Так как наибольшее генетическое разнообра-
зие у видов встречается в регионах, расположен-
ных в местах возникновения видов или в предпо-
лагаемых предковых рефугиумах, то центром
происхождения (или рефугиумом в период оледе-
нений) для сахалинского тайменя и крупноче-
шуйной красноперки, вероятно, был о-в Сахалин
(Охотское море), а для кеты и мелкочешуйной
красноперки – материковое побережье Японско-
го моря.

Таким образом, сравнительный анализ гапло-
типических сетей у четырех видов показал нали-
чие, по крайней мере, двух больших филогрупп
гаплотипов. Образование филогрупп определя-
лось изоляцией популяций в прошлой истории
вида, а генетический обмен между ними отсут-
ствовал или был незначителен на протяжении
многих поколений. Такой сценарий формирова-
ния двух и более филогрупп подтверждается в
случае кеты и мелкочешуйной красноперки, где
выявленные филогруппы до сих пор в значитель-
ной мере разобщены в пространстве. Иная карти-
на наблюдается в случае крупночешуйной крас-
ноперки и тайменя, где отличающиеся филогруп-
пы встречаются в одних и тех же выборках. Для
такого распределения мы предполагаем тот же ал-
лопатрический сценарий формирования фило-
групп, в ходе которого накопление мутаций

происходило в генетически независимых популя-
циях. Однако впоследствии, в силу палеогеологи-
ческих событий в регионе и биологических осо-
бенностей видов (например, бóльшая подвиж-
ность или меньший уровень “хоминга”),
произошло объединение особей с отличающими-
ся филогруппами мтДНК в одну панмиксную по-
пуляцию. Таким образом, события географиче-
ского разделения в прошлом отразились в мито-
хондриальном геноме видов.

Датировка этапов дивергенции
филогрупп мтДНК гаплотипов

Байесовские хронограммы исследованных ви-
дов рода Tribolodon позволяют выделить несколь-
ко этапов дивергенции (табл. 3). Начальный этап
формирования эволюционных линий крупноче-
шуйной красноперки связан с дивергенцией “се-
верной” (о-в Сахалин) и “южной” (материковое
побережье, Приморье) форм около 1 млн лет на-
зад, что соответствует видовому уровню. Второй
этап датирован 450 тыс. лет назад, третий – около
70–10 тыс. лет. У мелкочешуйной красноперки
первый этап соответствует 350 тыс. лет назад, вто-
рой – 150 тыс. лет и третий – около 35–10 тыс. лет.

Полученные оценки времени дивергенции
филогенетических линий мтДНК у дальневосточ-
ных красноперок соответствуют плейстоценовой
эпохе. Как отмечалось в предыдущих наших ра-
ботах, в периоды глубоких климатических изме-
нений плейстоцена в регионе северо-западной
Пацифики заметно менялись основные характе-
ристики Охотского и Японского морей. Сниже-
ние уровня океана в результате осцилляций кли-
мата и частичная или полная изоляция от океана
с опреснением внутренних морей могли быть ос-
новными факторами, определяющими диверген-
цию пресноводных и морских рыб. В результате
подобных преобразований менялись такие зна-
чимые факторы как температура и соленость
(Korotky et al., 1997; Каплин, Селиванов, 1999).

При сравнении полученных датировок обра-
зования генеалогических линий красноперок с
данными по другим видам выявляются общие
временные этапы (табл. 3). Так, у сахалинского
тайменя и крупночешуйной красноперки близ-
кие значения периодов дивергенции, которые да-
тируются 450–430 тыс. лет назад и приходятся на
миндельский (окский) ледниковый период (478–
424 тыс. лет назад). У сахалинского тайменя и кеты –
практически идентичные значения в 220 тыс. лет,
датируемые рисским (днепровским) ледниковым
периодом (347–130 тыс. лет назад) (Маляр, Бры-
ков, 2016). Близок к этим оценкам период дивер-
генции сахалинских и материковых популяций у
мелкочешуйной красноперки – 350 тыс. лет, при-
уроченный к окончанию межледниковой эпохи
на границе миндель-рисс. Предпоследний пери-
од дивергенции и формирования внутривидовых
линий мтДНК у трех из четырех обсуждаемых ви-
дов приходится на период 150−70 тыс. лет назад и



БИОЛОГИЯ МОРЯ  том 49  № 2  2023

СРАВНИТЕЛЬНЫЙ ФИЛОГЕОГРАФИЧЕСКИЙ АНАЛИЗ 141

совпадает с вюрмским (валдайским) оледенением
(110–12 тыс. лет назад). Последний этап “взрыв-
ного” образования гаплотипов приходится на пе-
риод 70−10 тыс. лет назад и, очевидно, связан с
отступлением ледников и расширением ареалов у
исследуемых видов в голоцене (Маляр, 2017).

Таким образом, полученные нами данные дают
основание считать, что палеоклиматические и, воз-
можно, палеогеологические процессы в прошлой
истории региона оказывали значительное влия-
ние на дивергентную эволюцию ихтиофауны.
В ряде случаев обнаруживаются близкие времен-
ные значения периодов внутривидовой диверген-
ции и сходные закономерности распределения
генетической изменчивости у разных видов. Это
может свидетельствовать, что в эти периоды фак-
торы дивергенции влияли на разные виды сход-
ным образом.
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Comparative Phylogeographic Analysis of Mitochondrial DNA Variability in Four Fish 
Species (Salmonidae and Cyprinidae) in the Northwest Pacific

Vl. A. Brykova and V. V. Malyara

aZhirmunsky National Scientific Center of Marine Biology, Far Eastern Branch, Russian Academy of Sciences,
Vladivostok 690041, Russia

The genetic variability of the mitochondrial genes COI and cytb was studied in specimens of the big-scaled
redfin Tribolodon hakonensis (Günther, 1877) and the small-scaled redfin Tribolodon brandtii (Dybowski,
1872) collected off the coast of Sakhalin Island and the mainland coast of the Sea of Japan. The fragments of
the mitochondrial genomes of these taxa are compared to data obtained for the Sakhalin taimen Parahuсho
perryi (Brevoort, 1856) and chum salmon Oncorhynchus keta (Walbaum, 1792) from similar habitats. A com-
parative analysis of intraspecific mtDNA indicate that the formation of mtDNA lineages in four species of
fish are associated with paleoclimatic changes in the northwestern Pacific region during the Pleistocene and
are largely synchronous. In many instances, the calculated time of divergent evolution of mtDNA genealog-
ical lineages coincide, which suggests the influence of similar evolutionary factors on the studied species.

Keywords: Tribolodon hakonensis, Tribolodon brandtii, Parahuсho perryi, Oncorhynchus keta, mitochondrial
DNA, phylogeography
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