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Исследована генетическая изменчивость по десяти микросателлитным локусам азиатской зубастой
корюшки в выборках из Кандалакшского и Мезенского заливов Белого моря. Средние оценки ожи-
даемой гетерозиготности по разным локусам варьировали от 0.116 до 0.640, в среднем 0.407. Корюш-
ка из Кандалакшского залива характеризуется меньшими значениями генетического разнообразия
(HE = 0.365–0.369, AR = 3.1–3.15) по сравнению с выборкой Мезенского залива (HE = 0.486, AR = 4.02).
Показана достоверная (P < 0.001) генетическая дивергенция между корюшкой Кандалакшского и
Мезенского заливов, общая оценка генетической дифференциации θ = 7.8%, с 95%-ным довери-
тельным бутстреп-интервалом [2.8–13.6%].
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Азиатская зубастая корюшка Osmerus dentex [1,
2] является одним из наиболее массовых видов рыб
семейства Osmeridae. Она распространена в северо-
западной части Тихого океана и в арктических мо-
рях – Белом, юго-восточной части Баренцева, Кар-
ском. В Белом море азиатская корюшка встречается
в краевой части ареала и обитает симпатрично с
родственным видом – европейской корюшкой
O. eperlanus [3, 4].

Азиатская корюшка Белого и юго-восточной
части Баренцева морей характеризуется высокой
морфоэкологической изменчивостью: по скорости
роста и созревания, меристическим и морфометри-
ческим показателям, и в зависимости от местооби-
тания у корюшки выделяют несколько локальных
стад или даже географических рас: кандалакшскую,
онежскую, двинскую, чешскую [5, 6].

Данные о популяционно-генетической струк-
туре азиатской корюшки на Европейском Севере
чрезвычайно скудны. На основании полиморфизма
белковых локусов показаны генетические различия
между выборками корюшки из Онежского и Двин-
ского заливов Белого моря и юго-восточной части
Баренцева моря, трактуемые авторами как несуще-
ственные [7]. Также не было обнаружено значи-
тельной генетической гетерогенности среди ко-
рюшки Белого, Баренцева и Карского морей по
маркерам митохондриальной ДНК [8–10].

В данной работе приведены результаты изуче-
ния генетической изменчивости корюшки из
двух заливов Белого моря – Кандалакшского и
Мезенского на основании изменчивости микро-
сателлитных локусов ядерной ДНК.

Материал для исследований был собран в двух
близко расположенных (расстояние около 2 км)
локальностях в Ругозерской губе Кандалакшско-
го залива: в проливе Великая Салма (июль 2015 г.,
N = 44) и в губе Никольской (июнь 2016 г., N = 21);
а также в Мезенском заливе (декабрь 2016 г., N = 42).
Все образцы были генотипированы по 10 микро-
сателлитным локусам, приведенным ранее в ра-
боте Семеновой с соавт. [11]. Экстракцию ДНК,
амплификацию и идентификацию аллелей про-
водили также по [11].

Для проверки качества данных и наличия не-
амплифицируемых нуль-аллелей использовали
программу Micro-Cheker [12]. Популяционно-ге-
нетические статистики (аллельное разнообразие,
наблюдаемая и ожидаемая гетерозиготность и др.)
получены с использованием программ GDA, Ge-
nepop, FSTAT [13–15]. Для оценки возможного
влияния демографических изменений (снижения
эффективной численности, так называемое “гор-
лышко бутылки”) на генетическое разнообразие
в популяциях корюшки использовали программу
BOTTLENECK со стандартными параметрами.
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Была тестирована гипотеза об избытке гетерози-
готности, поскольку в процессе уменьшения разме-
ра популяции потеря числа аллелей происходит
быстрее, чем уменьшение гетерозиготности [16].

Программа Micro-Cheker не выявила ошибок
генотипирования или присутствия нуль-аллелей
ни в одном из локусов. Достоверных отклонений
от равновесия Харди–Вайнберга не обнаружено.

Всего в 10 микросателлитных локусах обнару-
жено 52 аллеля, из которых 11 были выявлены
только у корюшки Мезенского залива. Все локу-
сы были полиморфны, за исключением локуса
HtrG107 мономорфного в выборке губы Николь-
ской Кандалакшского залива. Число аллелей в
каждом полиморфном локусе варьировало от 2

(HtrG107, MGPL-Omo2, MGPL-Omo9, MGPL-
Omo15, Tpa119) до 7 (MGPL-Omo5), оценки ожи-
даемой гетерозиготности (HE) изменялись в вы-
борках от 0.023 до 0.790 (табл. 1).

Средние оценки ожидаемой гетерозиготности
и аллельного разнообразия (HE и AR) во всех изу-
ченных выборках варьировали от 0.365 до 0.486 и
от 3.1 до 4.02 соответственно. Корюшка из Канда-
лакшского залива характеризуется меньшими зна-
чениями генетического разнообразия (HE = 0.365 и
0.369, AR = 3.1 и 3.15) по сравнению с особями из
Мезенского залива (HE = 0.486, AR = 4.02).

Глобальная оценка генетической дифферен-
циации, рассчитанная по всем локусам, досто-
верна: θ = 0.078 c 95%-ным бутстреп-интервалом

Таблица 1. Генетическая изменчивость азиатской корюшки Белого моря по микросателлитным локусам

Примечание. А – число аллелей; AR – аллельное разнообразие, скорректированное на размер выборки; HE – ожидаемая ге-
терозиготность; HO – наблюдаемая гетерозиготность; N – объем выборки.

Локус Показатели

Пролив
Великая Салма, 
Кандалакшский 

залив, N = 44

Губа Никольская, 
Кандалакшский 

залив, N = 21

Мезенский залив, 
N = 42

Среднее
на локус

MGPL-Omo1 A/AR 5/4.25 4/4 5/4.02 4.66/4.3
HE/HO 0.627/0.642 0.565/0.714 0.602/0.707 0.598/0.688

MGPL-Omo2 A/AR 2/2 2/2 6/4.74 5.33/4.27

HE/HO 0.225/0.209 0.284/0.238 0.449/0.523 0.320/0.323

MGPL-Omo3 A/AR 5/3.5 4/4 5/4.48 4.66/4.27

HE/HO 0.368/0.380 0.391/0.476 0.469/0.523 0.409/0.460

MGPL-Omo4 A/AR 5/4.63 6/6 4/3.86 5/4.73

HE/HO 0.538/0.571 0.627/0.666 0.557/0.761 0.574/0.665

MGPL-Omo5 A/AR 5/4.86 5/5 7/6.92 5.66/5.30

HE/HO 0.543/0.476 0.586/0.476 0.790/0.916 0.640/0.623

MGPL-Omo9 A/AR 3/2.5 2/2 5/4.8 3.33/3.9

HE/HO 0.448/0.452 0.470/0.523 0.440/0.381 0.453/0.452

MGPL-Omo15 A/AR 2/2 2/2 2/2 2/2

HE/HO 0.441/0.404 0.371/0.285 0.402/0.500 0.405/0.396

MGPL-Omo16 A/AR 5/3.54 3/3 5/4.6 4.33/3.99

HE/HO 0.389/0.414 0.354/0.428 0.487/0.595 0.410/0.479

Tpa119 A/AR 2/1.75 2/2 3/2.76 2.33/2.57

HE/HO 0.047/0.047 0.047/0.047 0.341/0.365 0.145/0.153

HtrG107 A/AR 2/1.5 1/1 2/2 1.66/1.98

HE/HO 0.023/0.023 0.00/0.00 0.326/0.404 0.116/0.142

Среднее в 
выборке

A/AR 3.6/3.15 3.1/3.1 4.4/4.02 3.7/3.9

HE/HO 0.365/0.362 0.369/0.385 0.486/0.568 0.407/0.438
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[2.8–13.6%]. Наибольший вклад в оценку θ вно-
сят локусы MGPL-Omo15 (θ = 0.249), HtrG107 (θ =
= 0.157), MGPL-Omo4 (θ = 0.135), Tpa119 (θ = 0.117).
Оценки генетической дифференциации досто-
верны по каждому из изученных локусов, за ис-
ключением MGPL-Omo1 и MGPL-Omo16.

Попарные оценки генетической дифференци-
ации FST составили от –0.008 до 0.106. Оценки FST
недостоверны для корюшек из двух участков Кан-
далакшского залива (FST = –0.008, Р > 0.05) и до-
стоверны при сравнениях корюшки Кандалакш-
ского и Мезенского заливов (FST = 0.099–0.106,
Р < 0.001).

Генетическая изменчивость корюшки в Белом
море значительно ниже, чем на тихоокеанском
ареале, в водах Охотского и Берингова побережий
Камчатки [11]. Так, при использовании того же
набора микросателлитных локусов средние оцен-
ки аллельного разнообразия корюшки на Кам-
чатке составили A = 6.05, а средняя ожидаемая ге-
терозиготность HE = 0.553, в то время как у бело-
морской корюшки средние значения A = 3.7 и
HE = 0.407 (табл. 1). Снижение молекулярного
разнообразия корюшек Арктического региона по
сравнению с тихоокеанскими показано и на осно-
ве изменчивости митохондриальной ДНК [9, 10].

Уменьшение генетического разнообразия мо-
жет быть следствием колонизации корюшкой
арктических морей, во время которой предковая
популяция могла подвергнуться редукции эф-
фективной численности (эффект основателя)
[10]. Это показано для многих видов рыб, заселя-
ющих новые акватории [17–20]. В том числе сни-
жение генетического разнообразия по ядерным и
митохондриальным маркерам отмечено и у бело-
морской сельди тихоокеанского происхождения,
которая имеет сходную с корюшкой филогенети-
ческую историю [21, 22]. Предполагают, что засе-
ление морей Европейского Севера видами рыб из
Тихого океана произошло сравнительно недавно
в геологической шкале исчисления – предполо-
жительно во время голоценового климатического
оптимума (около 5–8 тыс. лет назад), после от-
крытия Берингова пролива и установления в арк-
тических водах условий, подходящих для рассе-
ления представителей бореального зоогеографи-
ческого комплекса [2, 21, 23, 24]. Кроме того,
была выдвинута гипотеза, что азиатская корюшка
могла проникнуть в Белое море значительно
раньше, более 75 тыс. лет назад, а наступившие
затем оледенения пережить в рефугиуме, распо-
ложенном предположительно в Мезенском зали-
ве Белого моря [10].

Меньшее генетическое разнообразие корюш-
ки в Белом море, по сравнению с тихоокеанской,
может быть следствием обитания на краю ареала,
в суровых и нестабильных климатических усло-
виях Арктики, что периодически может приво-

дить к значительному снижению эффективной
численности популяции, так называемому “гор-
лышку бутылки” [25].

Тем не менее тестирование выборок корюшки
на сокращение численности популяции в недав-
нем прошлом не выявило достоверного избытка
гетерозиготности (0.461 < P < 0.993) и, соответ-
ственно, свидетельств о прохождении популяци-
ями “горлышка бутылки”. Наоборот, в выборках
из Великой Салмы и Мезенского залива было по-
казано отклонение от мутационно-дрейфового
равновесия (sign-тест; Р < 0.003–0.018) и досто-
верный дефицит гетерозиготности (тест Вилкок-
сона, Р < 0.003–0.009), что может свидетельство-
вать о недавней экспансии или притоке редких
аллелей от мигрантов [26].

При этом между корюшкой Кандалакшского и
Мезенского заливов выявлен значительный уро-
вень генетической дивергенции: θ = 0.078, кото-
рый соответствует показателям дифференциации
группировок с умеренной генетической структу-
рой [27]. Оценки генетической дифференциации
между выборками корюшки Восточной (Беринго-
во море) и Западной (Охотское море) Камчатки,
полученные на основании тех же микросателлит-
ных локусов, составили θ = 0.028, что меньше,
чем различия между корюшкой в пределах Белого
моря [11].

Полученные показатели дифференциации по
микросателлитным локусам противоречат дан-
ным о генетической однородности азиатской ко-
рюшки в Белом и Баренцевом морях [7, 9, 10]. От-
сутствие внутривидовой структурированности по
маркерам мтДНК, показанные в работах [9, 10],
не является основанием считать азиатскую ко-
рюшку на арктическом ареале репродуктивно
единой популяцией, поскольку маркеры мтДНК
малоинформативны для исследований внутриви-
довой структурированности и потока генов [28].
Также следует отметить, что результаты аллозим-
ного анализа, приведенные в работе [7], свидетель-
ствуют о наличии генетической дифференциации
корюшки на исследованном ареале, несмотря на
то, что авторы делают вывод о несущественности
генетических различий. Так, в работе [7] обнару-
жены высокодостоверные различия по четырем
аллозимным локусам между исследованными вы-
борками корюшки Белого и Баренцева морей.
Кроме того, была показана значительная генети-
ческая обособленность корюшки Онежского за-
лива Белого моря, с одной стороны, и Двинского
залива и юго-восточной части Баренцева моря, с
другой (попарные значения F-статистики соста-
вили 0.046–0.102, достоверность оценок не при-
ведена) [7].

Можно предполагать, что генетической
обособленности и репродуктивной изоляции ко-
рюшки в заливах способствует ее приуроченность
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к рекам и опресненным участкам моря и отсут-
ствие дальних миграций [5, 29].

Полученные результаты позволяют предпола-
гать значительную популяционно-генетическую
дифференциацию корюшки Белого моря, вплоть до
наличия группировок, возможно, даже подвидово-
го статуса. Границы распространения, популяци-
онно-генетическая структура, состав локальных
популяций, причины наблюдаемой дифференциа-
ции корюшки требуют дальнейшего исследова-
ния с привлечением современных методик моле-
кулярно-генетического анализа.

Авторы выражают благодарность за помощь в
сборе материала к. б. н. О.И. Малютину (биоло-
гический факультет МГУ).

Работа выполнена при поддержкe Российско-
го фонда фундаментальных исследований (грант
№ 19-04-00244, а также по части анализа ДНК-
маркеров: №18-016-00033 и ГЗ 0112-2019-2 (под-
тема “эколого-генетическая структура вида”)).
Закупка реактивов для проведения исследований
произведена при поддержке Российского научно-
го фонда (грант “Научные основы создания на-
ционального банка-депозитария живых систем”
№ 14-50-00029).

Авторы заявляют, что у них нет конфликта ин-
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Microsatellite Variability of the Arctic Rainbow Smelt
Osmerus dentex from the White Sea

A. V. Semenovaa, *, A. N. Stroganova, E. V. Ponomarevaa, and K. I. Afanas’evb

aLomonosov Moscow State University, Department of Ichthyology, Moscow, 119234 Russia
bVavilov Institute of General Genetics, Russian Academy of Sciences, Moscow, 119991 Russia

*e-mail: anna.semenova@mail.bio.msu.ru

Genetic variability of 10 microsatellite loci of Arctic rainbow smelt in samples from the Kandalaksha and
Mezen bays of the White Sea was investigated. Average estimates of expected heterozygosity at different loci
ranged from 0.116 to 0.640, with an average of 0.407. Smelt from Kandalaksha Bay is characterized by lower
values of genetic diversity (HE = 0.365–0.369, AR = 3.1–3.15) compared to the sample of Mezen Bay (HE = 0.486,
AR = 4.02). The high significant genetic divergence between the smelt of Kandalaksha and Mezen bays, the
overall estimates of genetic differentiation θ = 7.8%, with 95% confidence bootstrap interval [2.8–13.6%].

Keywords: population genetic structure, microsatellites, Arctic rainbow smelt, Osmerus dentex, White Sea.
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