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Озеро Ханка – крупнейший водоем северо-восточной Азии, являющийся важной частью ресурсов
пресноводного рыболовства. Ввиду геологической молодости, а также сообщения с крупными реч-
ными системами рек Амур и Уссури Ханка имеет низкую степень эндемизма. Список рыб озера по-
стоянно пополняется за счет инвазий, происходящих как непреднамеренно, так и вследствие ин-
тродукции гидробионтов для максимального использования потенциала естественной продуктив-
ности. В связи с этим озеро Ханка является подходящим полигоном для разработки и внедрения
системных методов мониторинга видового разнообразия. В настоящей работе впервые представле-
ны результаты комплексного подхода к решению данной задачи. Произведен отлов 64 экземпляров
рыб от 16 видов, представляющих четыре семейства. Проанализированы таксономические отноше-
ния и дана оценка видового разнообразия с использованием как классических подходов, так и ме-
тодов ДНК-штрихкодирования. Образцы генотипированы по митохондриальному гену Co-1. Сфор-
мирована и проанализирована библиотека ДНК-штрихкодов. Средние значения внутривидовых ге-
нетических расстояний, скорректированных по модели K2P, составили 0.15 ± 0.01%, расстояния
между разными видами в пределах одного рода – 4.08 ± 0.01%. Филогенетический анализ выявил мо-
нофилетическое происхождение каждой видовой группы с высокой поддержкой узлов (98–100%). Та-
ким образом, продемонстрирован консенсус морфологических и молекулярно-генетических под-
ходов при разграничении видов и подтверждена высокая эффективность ДНК-штрихкодирования
применительно к документации видового разнообразия рыб в оз. Ханка. Новые молекулярно-гене-
тические данные в основном подтверждают описанные ранее таксономические взаимоотношения
для проанализированных рыб, однако требуются дополнительные исследования для уточнения ви-
дового состава р. Acheilognathus в оз. Ханка.
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Около половины известного на сегодняшний
день видового разнообразия рыб сформировано
пресноводными таксонами, которые, являясь зна-
чимой частью таксономического богатства позво-
ночных животных [1], сосредоточены на террито-
рии менее 1% от площади земной поверхности [2,
3]. Пресноводные системы, характеризующиеся
уникальностью механизмов формирования и под-
держания современного биоразнообразия [4], в на-
стоящее время находятся в условиях жесткой ан-
тропогенной нагрузки, заключающейся в быстром

изменении ландшафта, гидрологического режи-
ма водоемов, климата, превышении допустимых
объемов вылова, загрязнении водоемов и распро-
странении инвазивных видов [5]. В первую оче-
редь это относится к системам, представляющим
наибольшую рыбохозяйственную ценность, та-
ким как крупные реки и озера.

Ограниченная способность к перемещению в
ответ на климатические и ландшафтные измене-
ния ввиду особенностей местообитания делает
пресноводных рыб группой, наиболее подвер-
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женной риску внезапного вымирания [6, 7]. Это
привлекает внимание к пресноводным рыбам в
качестве популярного объекта для разработки и
применения комплекса классических и совре-
менных методов изучения видового разнообразия
[4, 8–10]. Мониторинг таксономического и гене-
тического разнообразия пресноводных рыб в по-
следнее время развивается как в качестве нацио-
нальных и региональных программ [11–18], так и
в виде узконаправленных проектов [19–25]. Дан-
ное направление с недавнего времени развивает-
ся и в России. К изучению привлекаются морские
[26, 27] и пресноводные [16, 28, 29] рыбы, вклю-
чая анализ подмены рыбных продуктов в торго-
вой сети [30]. Отмечается успешное применение
методов ДНК-штрихкодирования при идентифи-
кации рыб и изучении видового разнообразия. В
то же время обращается внимание на необходи-
мость оптимизации порога разграничения внут-
ри- и межвидовой изменчивости [16], а также
ограниченность метода в таксономических и осо-
бенно в молекулярно-филогенетических прило-
жениях ввиду малой филогенетической инфор-
мативности штрихкода Co-1 [16, 27].

ДНК-штрихкодирование [31, 32] – направле-
ние, деятельность которого сконцентрирована на
инвентаризации видового разнообразия живых
организмов с использованием унифицированных
молекулярно-генетических методов [33] и средств
биоинформатики [34, 35]. Для изучения видового
разнообразия рыб в настоящее время успешно ис-
пользуются последовательности митохондриально-
го гена Co-1 [33, 36–38]. Несмотря на имеющиеся
недостатки, свойственные методам молекулярной
систематики в целом [39, 40], ДНК-штрихкодиро-
вание зарекомендовало себя в качестве эффектив-
ной таксономической утилиты применительно к
абсолютному большинству известных видов рыб
[37–39] и находит широкое применение во мно-
гих смежных областях мониторинга биологиче-
ского разнообразия [41–43].

Крупнейшим пресноводным водоемом на тер-
ритории северо-восточной части Азии является
оз. Ханка, располагающееся на границе между Ки-
таем и Россией и принадлежащее водосборному
бассейну р. Амур. Рыбы озера формируют динами-
ческое сообщество [44], насчитывающее более 86
видов, относящихся к 60 родам и 18 семействам
[45–50]. К особенностям ихтиофауны оз. Ханка
можно отнести очень низкую степень эндемизма
ввиду открытости и геологической молодости во-
доема [44], а также нарастающее из года в год по
разным причинам число инвазивных видов [48],
что требует внедрения комплексных методов мо-
ниторинга видового разнообразия. Целью настоя-
щей работы является сборка и анализ библиотеки
ДНК-штрихкодов, а также исследование таксо-
номического разнообразия рыб оз. Ханка на ос-

нове последовательностей митохондриального
гена Co-1.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Материал настоящей работы составили после-
довательности 5'-участка митохондриального ге-
на Co-1 от 64 экземпляров рыб, принадлежащих
16 видам, 12 родам и четырем семействам. Внут-
ривидовая выборка при этом насчитывала от 1 до
7 экземпляров. Рыбы были пойманы в 2012 г. в
двух точках акватории оз. Ханка. Идентификация
видовой принадлежности рыб была выполнена с
использованием консенсусных данных о диагно-
стических признаках [46, 47, 49–52] при учете но-
менклатурных поправок [53] (электронное при-
ложение, табл. 1, 3). Для подготовки к формиро-
ванию библиотеки ДНК-штрихкодов от каждого
экземпляра индивидуально был взят кусочек тка-
ни скелетной мускулатуры (100–300 мг) с после-
дующей фиксацией в 95%-ном этиловом спирте.
Каждый экземпляр был сфотографирован, под-
готовлен к ваучеризации (документированию) и
передан в хранилище музея ННЦМБ ДВО РАН.
Тотальная ДНК из зафиксированной в этаноле
мышечной ткани была выделена хлороформ-фе-
нольным методом с исключением фенола на ста-
дии депротеинизации и добавлением при этом
РНКазы [54]. Участок гена Co-1 от каждого образ-
ца был амплифицирован посредством ПЦР с ис-
пользованием праймеров F1-5'-TCAACCAACCA-
CAAAGACATTGGCAC-3' и R1-5'-TAGACTTCT-
GGGTGGCCAAAGAATCA-3' [55]. Реакционная
смесь ПЦР объемом 25 мкл включала 1 мкл рас-
твора ДНК (20–150 нг), 5 мкл 5× Taq-Reg-буфера
(Евроген, конечная концентрация MgCl2 – 2.5 мМ),
dNTPs (Евроген, 200 мкМ каждого фосфата), по
0.4 мМ прямого и обратного праймеров, а также
0.05 ед. Taq-полимеразы (Евроген). Термический
алгоритм состоял из предварительного нагрева
при 94°C в течение 2 мин, 35 циклов по следую-
щей схеме: денатурация при 94°C в течение 40 с,
отжиг при 52°C в течение 40 с и 1 мин элонгация
при 72°C с заключительной стадией в течение
10 мин. Проверку результатов ПЦР проводили с
помощью электрофореза в 1%-ном агарозном геле
с последующей экспозицией в растворе бромисто-
го этидия и просмотром под ультрафиолетовым
светом с использованием системы визуализации
(Хеликон). Успешно амплифицированные фраг-
менты были секвенированы с ПЦР-праймерами и
набором BrightDye™ Terminator Cycle Sequencing
Kit v3.1 (NimaGen). Капиллярный электрофорез
полученных фрагментов проведен на секвенаторе
ABI Prism 3130 DNA Genetic Analyzer (Applied Bio-
systems) в ННЦМБ ДВО РАН. Сборку консенсус-
ных последовательностей из полученных хрома-
тограмм осуществляли в программе ChromasPro
1.34 (ChromasPro; http://www.technelysium.com.au/
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chromas.html/). Выравнивание последовательно-
стей и корректировка рамки считывания были
проведены в MEGA 6.0 [56] с использованием ал-
горитма MUSCLE [57]. При выполнении данной
процедуры в качестве референсных последова-
тельностей использовались наиболее близкие по
значению сходства из выводных данных BLAST
[58] в GenBank [59]. Последовательности вместе со
всей необходимой информацией и фотографиями
рыб были размещены в BOLD [34, 35] в проекте с
названием FOLK (Fishes of the Lake Khanka). При
расчете генетических расстояний применяли
коррекцию по двухпараметрической модели Ки-
муры [60]. Для разграничения видов рыб, а также
возможности обсуждения таксономических от-
ношений надвидового ранга были построены фи-
логенетические деревья с использованием следу-
ющих подходов: NJ (ближайшего соседа) и ML
(максимального правдоподобия), представлен-
ных в программном пакете MEGA. Дополнитель-
но использовали поиск оптимальной топологии с
помощью байесовского метода (BI) в программе
MrBayes 3.2 [61]. Модель нуклеотидных замеще-
ний была выбрана с помощью средств MEGA при
использовании информационного критерия Ака-
ике. Оценка устойчивости топологии проведена
на основе 1000 реплик непараметрического бут-
стреп-теста (NJ, ML), а также значений апосте-
риорной вероятности узлов ветвления (BI). При
визуализации филогенетических отношений за
основу взята топология ML-дерева (рис. 1). Для
разрешения вопроса о таксономической принад-
лежности и видовом статусе филогрупп в пределах
рода Acheilognathus Bleeker, 1860 понадобилось
привлечение последовательностей добавочного
митохондриального маркера, Cyt-b. Данный пункт
в анализе обусловлен тем, что, несмотря на реко-
мендации по унифицированию методик ДНК-
штрихкодирования рыб [36, 62], молекулярная
систематика карпообразных развивалась незави-
симо, с применением в качестве основного мар-
кера Cyt-b, и, как следствие, сравнительный мате-
риал доступен только для этого фрагмента [63].
Из процитированной работы привлечено 16 по-
следовательностей Cyt-b от девяти филогрупп
горчаков видового уровня. Филогенетический
анализ (рис. 2) выполнен по упрощенной схеме, с
исключением методов NJ и BI, в остальном пол-
ностью повторяя схему, описанную выше. Сово-
купный набор данных Cyt-b составил 20 последо-
вательностей длиной 1055 пн.

РЕЗУЛЬТАТЫ

Длина матрицы последовательностей Co-1 по-
сле выравнивания и корректировки рамки счи-
тывания равнялась 567 пн. Среднее значение
внутривидовых генетических расстояний соста-
вило 0.15 ± 0.01%, тогда как между разными вида-

ми в пределах одного рода – 4.081 ± 0.01% (элек-
тронное приложение, табл. 2). Несмотря на то,
что мы не располагаем достаточной выборкой на
уровне родов (более чем одним видом в выборке
представлены только роды Tachysurus Lacepède,
1803, Acheilognathus и Chanodychthys Bleeker, 1859),
исходя из имеющихся данных можно заключить,
что все видовые ветви на филогенетическом дере-
ве располагаются в монофилетических кластерах
с поддержкой от 98 до 100%, в то время как разные
виды показывают четкое топологическое разоб-
щение (рис. 1). Исключение составляет кластер с
горчаками (Acheilognathus), где филогруппа sp1
имеет поддержку 88%, причем четкая кластериза-
ция с базальным выделением sp2 достигнута толь-
ко в топологии NJ, тогда как в деревьях ML и BI
(топологии не приводятся) отношения реализо-
ваны в виде политомии. Необходимо отметить,
что межвидовые генетические расстояния у гор-
чаков являются наименьшими в рассматривае-
мом наборе данных (2.1%). Так, расстояния меж-
ду видами внутри рода Chanodichthys варьируют от
3.1 до 3.9%, в роде Hemiculter Bleeker, 1860 состав-
ляют 6.8%, а в пределах Tachysurus – 21.1%. По
итогам анализа фрагмента Cyt-b с высокой под-
держкой (97–98%) выделяются два макрокласте-
ра, первый из которых сформирован двумя фило-
группами видового уровня с взаимной диверген-
цией 2.6% и внутривидовыми расстояниями от 0
до 0.6% (рис. 2). Оригинальные последовательно-
сти, как и в случае с Co-1 (рис. 1), разделяются по
принадлежности к двум филогруппам. При этом
кластер с AC12-6, показывая дивергенцию по от-
ношению к остальным горчакам оригинальной
выборки, объединяется с последовательностями
A. asmussii из оз. Ханка и A. macropterus из оз. Ка-
зуминаура, являющимся в данном случае пара-
филетическим. Второй устойчивый макрокластер
сформирован пятью филогруппами с взаимной
дивергенцией от 5.4 до 13.6%. В него среди прочих
входит A. chankaensis, пойманный в провинции
Анхой. Остальные последовательности не фор-
мируют устойчивых узлов, обнаруживая глубо-
кую взаимную дивергенцию от 11 до 25.6%.

ОБСУЖДЕНИЕ

При оценке видового разнообразия как пресно-
водных, так и морских рыб стандартизированный
фрагмент митохондриального гена Co-1 является
наиболее часто применяемым штрихкодом, про-
являя свойства, необходимые для разграничения
видовых линий [12–32]. Результаты нашей рабо-
ты вносят вклад в формирование глобальной ре-
ференсной базы ДНК-штрихкодов пресновод-
ных рыб, представляя собой первую попытку
применения молекулярно-генетических методов

1 Без включения данных рода Aheilognathus.
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для мониторинга видового разнообразия данного
водоема, также демонстрируя возможность приме-
нения Co-1 для обсуждения вопросов таксономии
рыб оз. Ханка надвидового уровня. Это проявляется
в четкой топологической дифференцированности
видовых линий на основе дистанционных мето-
дов (рис. 1). Результаты соотношения внутри- и
межвидовых генетических расстояний сопоста-
вимы с данными по изучению видового разнооб-
разия пресноводных рыб Северной Америки [14]
и Европы [15]. Консенсус топологических (рис. 1)
и дистанционных (электронное приложение,
табл. 2) критериев разграничения видовых линий
позволяет подробно обсудить вопросы таксоно-
мии рыб оз. Ханка в свете новых молекулярно-ге-
нетических данных. Ввиду известных ограниче-

ний филогенетической информативности маркера
Co-1 следует учитывать, что таксономические
обоснования в настоящей работе делаются с до-
пущениями, напрямую зависящими от устойчи-
вости узлов филогении.

Cypriniformes: Cyprinidae
Для разработки вопросов систематики и фило-

гении Cyprinidae в течение последних 100 лет ис-
пользуются не только традиционные для карпо-
вых признаки внешней морфологии и число ря-
дов глоточных зубов, но также остеологические и
эмбриологические особенности, данные карио-
логического анализа и современные методы био-
химических и генетических исследований. Одна-
ко несмотря на то, что литература, посвященная

Рис. 1. Филогенетическое дерево, сконструированное на основе последовательностей гена Co-1 рыб из оз. Ханка.
Цифры в узлах ветвления показывают оценки устойчивости топологии. Укоренение проведено по средней точке. Для
узлов, оценки устойчивости которых во всех алгоритмах построения совпадали, приведено единственное значение.
Все видовые ветви, за исключением Acheilognathus, коллапсированы.
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вопросам систематики и филогении Cyprinidae,
весьма обширна, единой, общепринятой и доста-
точно аргументированной точки зрения на число
и объем его подсемейств нет [47, 64]. Так, в част-
ности, долгое время общепринятым являлось
разделение карповых на две ветви – Leuciscinae
sensu lato (“безусые карповые”) и Cyprininae sensu
lato (“усатые карповые”) [52, 65]. Согласно совре-
менным представлениям, усы неоднократно не-
зависимо возникали в разных группах, не относи-
мых к настоящим Cyprininae. В соответствии с
последними данными [66] подсемейство Gobion-
idae выделено в отдельное семейство, к которому
относится род Hemibarbus. На представленной
схеме (рис. 1) видно, что основная часть из иссле-
дованных карповых разделяется на собственно
карповых – амурский сазан Cyprinus rubrofuscus
LaCepede, 1803 и серебряный карась Carassius

gibelio (Bloch, 1782), от которых отделяется конь
пятнистый Hemibarbus maculatus Bleeker, 1871, и
виды подсемейства Cultrinae, от которых отделя-

ются Sarcocheilichthyini и Xenocyprininae.

Обособленной ветвью, отделившейся от пред-
ставленных на схеме Cyprinidae ранее всех, распо-

лагаются виды подсемейства Acheilognathinae –
горчаки. Здесь представлены колючий горчак
Acheilognathus sp. 1, близкий к A. asmussii (Dybowski,

1872), и Acheilognathus sp. 2, рассматривающийся
как вид-двойник ханкайского колючего горчака
A. chankaensis (Dybowski, 1872) [67, 68]. Дополни-

тельные данные анализа фрагмента Cyt-b (рис. 2)
указывают на принадлежность трех горчаков из
нашей выборки к предполагаемому A. macropter-
us, тогда как филогруппа, содержащая A. chan-
kaensis, обнаруживает по отношению к последне-

Рис. 2. Филогенетическое ML-дерево, сконструированное на основе последовательностей гена Cyt-b рыб рода Achei-
lognathus. Цифры в узлах ветвления показывают оценки устойчивости топологии. Укоренение проведено по средней
точке.
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му глубокую дивергенцию. Наряду с явной не-
хваткой референсных данных для достоверного
определения видов рода Acheilognathus можно
предположить, что в оз. Ханка присутствует также
и третий вид этого рода. Для прояснения выявлен-
ных противоречий требуется дополнительная ра-
бота с формированием надежной референсной
библиотеки для горчаков.

В недавнем исследовании филогении горчаков
Европы и Азии большой группой авторов на ос-
нове молекулярно-генетических методов анализа
предложено выделить горчаков в отдельное се-
мейство Acheilognathidae в составе надсемейства
Cyprinoidea [63]. Таким образом, отделение гор-
чаков от остальных Cyprinidae в рассматриваемой
схеме, по-видимому, является следствием их фи-
логенетической обособленности.

Далее из представленной схемы следует, что
ветвь пескарей рода Saurogobio Bleeker, 1870 – ящер-
ный пескарь Saurogobio dabryi Bleeker, 1871 – являет-
ся внешней по отношению к усатым и безусым кар-
повым. Согласно принимаемой нами системе [47],
Saurogobio входят в состав подсемейства Gobioninae
совместно с пятнистым конем H. maculatus Bleek-
er, 1871. Однако в нашем случае род Hemibarbus от-
деляется от остальных усатых карповых значитель-
но позже. По-видимому, на рассматриваемом де-
реве отражена генетическая неоднородность этого
подсемейства, которое, по мнению ряда авторов
[47, 69], может быть разделено на две группы родов
в ранге подсемейств или триб: Sarcocheilichthyini и
Gobioninae. Согласно А.М. Naseka [70], проанали-
зировавшему имеющиеся на тот момент данные
по филогении и систематике Gobioninae, в этом
подсемействе выделяются четыре группы: Sarco-
cheilichthys group, Gobio group, Hemibarbus group, в
составе которой находится H. maculatus Bleeker,
1871, и Pseudogobio group, в которую входит S. dab-
ryi Bleeker, 1871. Таким образом, положение родов
Hemibarbus и Saurogobio на данной схеме согласу-
ется с современными представлениями о филоге-
нии Gobioninae.

Основную группу усатых карповых на рас-
сматриваемом дереве представляют уже упомяну-
тый выше пятнистый конь, а также типичные ви-
ды карповых – амурский сазан C. rubrofuscus
LaCepede, 1803 и серебряный карась C. gibelio
(Bloch, 1782), входящие в состав подсемейства
Cyprininae – карповые. Вторая ветвь – безусых
карповых – среди исследованных видов пред-
ставлена рыбами, объединяемыми в настоящее
время [47, 64] в подсемейство Cultrinae (уклеепо-
добные): верхогляд Ch. erythropterus (Basilewsky,
1855), Ch. mongolicus (Basilewsky, 1855), горбушка
Ch. oxycephalus (Bleeker, 1871), уклей – C. alburnus
Basilewsky, 1855, востробрюшка уссурийская
H. lucidus (Dybowski, 1872) и востробрюшка ко-
рейская H. leucisculus (Basilewsky, 1855).

Базальное положение по отношению к уклее-
подобным на схеме занимает мелкочешуйный
желтопер P. microlepis (Bleeker, 1871), который, со-
гласно принимаемой нами системе [47], совместно
c подустом-чернобрюшкой X. macrolepis (Bleeker,
1871) входит в состав подсемейства Xenocyprininae.
Однако, согласно ряду исследований [71, 72], ана-
лиз биологии размножения типичных Cultrinae, с
одной стороны, и в сравнении с выделенными в
группу Xenocyprininae (Banarescu, 1967) мелкоче-
шуйным желтопером и подустом-чернобрюшкой
показал, что по строению ооцитов и особенно-
стям формирования плодовитости последние два
вида заметно различаются. Таким образом, по-
видимому, только морфологических признаков
(в частности, отсутствия киля впереди V), а также
особенностей сейсмосенсорной системы недоста-
точно для выделения из Cultrinae мелкочешуйного
желтопера и объединение его в одно подсемейство
с подустом-чернобрюшкой (выделение которого
из уклееподобных, на взгляд авторов, действитель-
но обосновано). Однако отсутствие в анализе по-
дуста-чернобрюшки не позволяет рассмотреть
этот вопрос с позиций филогенетического анали-
за. Проведение подобного исследования, в частно-
сти, между подсемействами Cultrinae, Leuciscinae и
Xenocyprininae, позволило бы создать более обос-
нованную систему филогенетических отношений
внутри этой ветви карповых (электронное прило-
жение, табл. 3).

Siluriformes: Bagridae, Siluridae
Рыбы отряда сомообразных, рассматриваемые

в данной работе, представлены двумя видами ко-
саток-скрипунов – китайской косаткой-скрипу-
ном T. fulvidraco (Richardson, 1846) и косаткой
Бражникова T. brashnikowi (Berg, 1907) семейства
Bagridae, а также амурским сомом S. asotus (Linnae-
us, 1758) сем. Siluridae [47]. На рассматриваемой
схеме мы видим четкое разделение рыб отряда Si-
luriformes на две ветви, соответствующие пред-
ставленным семействам. Нельзя не отметить зна-
чительные генетические расстояния и топологи-
ческую разобщенность между видами рода
Tachysurus – китайской косаткой-скрипуном и
косаткой Бражникова.

Perciformes: Percidae
К отряду окунеобразных на представленной

схеме относится судак – S. lucioperca (Linnaeus,
1758) сем. Percidae.

Таким образом, по результатам проведенной
работы можно отметить согласованность мор-
фологических и генетических границ выделения
видовых линий, что подтверждает высокую эф-
фективность ДНК-штрихкодирования приме-
нительно к документации видового разнообра-



ГЕНЕТИКА  том 55  № 4  2019

ПЕРВЫЙ ОПЫТ ИССЛЕДОВАНИЯ ВИДОВОГО РАЗНООБРАЗИЯ РЫБ 445

зия рыб в оз. Ханка. Новые молекулярно-фило-
генетические реконструкции, представленные в
данной работе, в значительной степени согласуют-
ся с описанными ранее таксономическими взаи-
моотношениями для проанализированных рыб.

Исследование выполнено при финансовой
поддержке грантов РФФИ (проект 15-29-02456) и
программы Дальний Восток (проект 18-4-040).
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The First Attempt of Studying the Species Diversity of Fish
in the Lake Khanka Using DNA Barcoding Techniques
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Khanka is the largest lake on the north-eastern part of Asia comprising the valuable part of the freshwater
fisheries resources. Lake Khanka has a low value of endemism due to the recent origin and connection to
large river systems of Amur and Ussuri. The fish species composition of the lake is constantly updated due to
invasions that occur both unintentionally and because of the introduction of hydrobionts to maximize the po-
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tential of natural productivity. In this regard, the Lake Khanka is a suitable ground for the development and
implementation of complex methods for monitoring species diversity. The cases of invasion has became more
often in the lake recently. Moreover, the introduction of some fish species for stabilization of relationships
among communities and exhaustive utilization of the natural productivity is now carrying out, which makes
challenging the development and implementation of powerful techniques for monitoring of the local fauna
species diversity. Here for the first time we present the complex approach to the solution of that problem. We
collected 64 fish specimens from 17 species representing 4 families of ray-fined fishes and analyzed their tax-
onomy and species diversity using both classic methods and DNA barcoding techniques. Specimens have
been genotyped on Co-1 mitochondrial gene marker. Mean values of K2P-corrected intraspecific genetic dis-
tances were 0.15 ± 0.01%, distances between different species within the same genera were 4.08 ± 0.01%.
Phylogenetic analysis revealed monophyletic origin of all species clusters with large support (98–100% of
bootstrap values). Thus, reciprocal complement of morphological and genetic techniques for the purpose of
species delimitation and high effectiveness of DNA barcoding in application for documentation of species di-
versity in the lake Khanka has been demonstrated. New molecular genetic data generally is in agreement with
taxonomic relationships shown for these fish taxa before, but it is required an additional investigation to verify
the composition of genus Acheilognathus in the lake Khanka.

Keywords: fish species diversity, Lake Khanka, DNA barcoding, Co-1.
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