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Работа посвящена изучению внутривидового генетического полиморфизма горбуши. Уникаль-
ность этого представителя тихоокеанских лососей рода Oncorhynchus заключается в существовании
двух аллохронных репродуктивно изолированных группировок – линий четных и нечетных лет не-
реста. Нами впервые исследована изменчивость митохондриального гена цитохрома b (cytb) во всех
основных регионах Дальнего Востока России. Показана уверенная генетическая дифференциация
между линиями, в то время как внутри линий стабильных межрегиональных и темпоральных разли-
чий выявлено не было. Гаплотипическое разнообразие в пределах четной линии заметно превыша-
ло таковое в пределах нечетной, агенетические различия между “четной” и “нечетной” горбушей
превышали межпопуляционную изменчивость в пределах каждой из линий.
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Горбуша (Oncorhynchus gorbuscha) обитает в
бассейне северной части Тихого океана и в не-
промысловых количествах в сопредельных водах
Ледовитого океана. Нерестовый ареал этого анад-
ромного вида тихоокеанских лососей простира-
ется от рек Корейского полуострова до р. Лены в
Азии и от рек Калифорнии до р. Маккензи в Се-
верной Америке. Нагульные скопления горбуши
в океане концентрируются в прикурильском и
приалеутском районах, а также в Японском море;
численность азиатских популяций горбуши замет-
но выше, чем американских. Динамика численно-
сти этого вида характеризуется резкими коротко-
периодными колебаниями по четным и нечетным
годам, что связано с созреванием подавляющего
большинства особей на втором году жизни [1, 2];
в связи с этим горбуша на всем ареале представлена
двумя репродуктивно независимыми линиями –
четных и нечетных лет нереста. Имеются также
значительные по амплитуде долгопериодные – до
нескольких десятков лет – изменения численности
горбуши, которые, как полагают, определяются
колебаниями абиотических факторов среды, вли-
яющих на воспроизводство популяций данного

вида, а также, возможно, и глобальным потепле-
нием [3].

Горбуша – доминирующий объект лососевого
промысла на Дальнем Востоке России. Ежегод-
ный вылов ее достигает более 80% от всех добыва-
емых у нас тихоокеанских лососей и в отдельные
годы превышает 400 тыс. тонн. Кроме того, в насто-
ящее время горбуша наряду с кетой – основной
объект искусственного воспроизводства дальне-
восточных лососей. Несмотря на определенные
успехи в изучении динамики численности и по-
пуляционной структуры горбуши, прогнозирова-
ние мощности ее подходов к береговым районам
промысла как в Азии, так и в Северной Америке
зачастую бывает неудачным: амплитуда колебаний
численности взрослых особей в каждой конкретной
локальности оказывается труднопредсказуемой.
Это обусловливает большие потери уловов в одних
районах промысла и переловы горбуши в других.

В течение ряда десятилетий внутривидовая
структура горбуши изучалась по экологическим
[4, 5], морфологическим [6, 7] и кариологическим
признакам [8], а также селективно значимым бел-
ковым маркерам [6, 9–15]. С наступлением XXI в.
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популяционные исследования горбуши преимуще-
ственно основывались на различных типах молеку-
лярно-генетических маркеров: митохондриальных
[16–19], ядерных селективно-нейтральных микро-
сателлитных локусах [20, 21], адаптивном локусе
главного комплекса гистосовместимости MHC-1
[22] и совокупности однонуклеотидных полимор-
физмов [23].

Взгляды исследователей на популяционную
структуру горбуши достаточно сильно разнятся в
деталях, при этом большинство из них сходятся во
мнении относительно главных принципов внут-
ривидовой организации данного вида, выделяя
несколько иерархических группировок. Иными
словами, горбуша, по их мнению, в пределах каж-
дой из линий представлена рядом относительно
независимых самовоспроизводящихся локаль-
ных группировок. Эти группировки отвечают по-
пулярной в ихтиологии концепции локального
стада [11, 24–26], которая в настоящее время лежит
в основе стратегии популяционных исследований
всех тихоокеанских лососей и практических реко-
мендаций по их рациональному использованию.

Основная цель настоящего исследования за-
ключается в сравнительном изучении митохон-
дриального полиморфизма двух линий горбуши и
оценке уровня дифференциации локальных и се-
зонных группировок внутри них. В связи с этим
при подборе материала для работы мы руковод-
ствовались следующими принципами: 1) анализ
одинакового числа выборок из каждой линии, а
именно: 15 выборок четных лет нереста и 15 – не-
четных; 2) представленность всех основных реги-
онов воспроизводства горбуши Дальнего Востока
России для обеих линий; 3) для каждого региона –
изучение равного числа выборок, в ряде случаев
позволившее провести сравнение сборов разных
лет для конкретных локальных стад и разных сро-
ков их нерестового хода, т.е. разных сезонных рас
(табл. 1), и на этой основе оценить стабильность
дифференциации групп в поколениях.

Работа посвящена изучению полиморфизма
митохондриального гена cytb в популяциях азиат-
ской горбуши и представляет собой первое иссле-
дование, охватывающее все основные регионы
воспроизводства этого вида на Дальнем Востоке
России.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Материал для молекулярно-генетического

анализа азиатских стад был собран сотрудниками
ФГБНУ “ВНИРО” в период с 2006 по 2019 гг.
(табл. 1). Все изученные особи горбуши были вы-
ловлены в реках или в их приустьевом простран-
стве в преднерестовом состоянии.

Выделение и очистку тотальной ДНК из тка-
ней плавников или сердца исследуемых особей

горбуши проводили методом адсорбции на мик-
роколонках AcroPrep™ 96 filter plate, 1 mL ‒ 1.0 μm,
glass fiber media (PALL, США), основываясь на
методике, описанной ранее [27].

Амплификацию гена cytb и постановку си-
квенс-реакции осуществляли в соответствии с
опубликованной методикой [28]. Секвенирова-
ние проводили на приборе ABI Prism Genetic An-
alyzer 3500 (Applied Biosystems, США).

Для обработки результатов секвенирования и
множественного выравнивания последователь-
ностей использовали пакет программ Geneous
6.0.5 [29]. Филогенетические отношения между
гаплотипами визуализировали в программе
PopArt [30] с применением алгоритма TCS [31].
Генетическое разнообразие, молекулярную дис-
персию и уровень дифференциации выборок на
основании вероятностного теста [32] оценивали в
программе Arlequin v3.5.1.3 [33].

Для графического представления и выделения
генетически близких групп выборок вычисляли
попарное генетическое сходство (r) между выбор-
ками [34] по данным о частотах 12 гаплотипов
(А1–А6, В1–В6), а затем собственные векторы
(“главные координаты”) корреляционной матри-
цы значений r [35] с дальнейшим вращением ме-
тодом Varimax с использованием компьютерного
пакета SPSS [36].

РЕЗУЛЬТАТЫ
Исследуемый фрагмент длиной 1018 пн соот-

ветствовал позициям 15577–16594 полного мито-
хондриального генома горбуши (GenBank
#EF455489) и позициям 74‒1094 гена cytb. Сум-
марно в совокупности образцов выявлено 73 гап-
лотипа. В пределах линии горбуши четных лет не-
реста обнаружено 53 гаплотипа, а в нечетных –
33; при этом только 13 присутствовали в обеих ли-
ниях. Полученные последовательности депони-
рованы в Генбанк под номерами, указанными в
Приложении. Для облегчения восприятия мате-
риала названия гаплотипов в Приложении и на
рисунках приведены в сокращенном варианте: A1
вместо OG-A1, В1 вместо OG-В1 и т.д. Гаплоти-
пический состав выборок представлен в Прило-
жении.

Анализ гаплотипической сети, построенной с
применением алгоритма кластеризации TCS
(рис. 1), позволяет разделить все 73 последова-
тельности на две основные группы A и B с цен-
тральными гаплотипами OG-A1 и OG-B1 соот-
ветственно. Помимо этого внутри каждой из этих
совокупностей было выявлено некоторое количе-
ство массовых гаплотипов, являющихся цен-
тральными для своих гаплогрупп А2, А3, А4, А5,
А6, В2, В3, В4, В5, В6. Как следует из рис. 1 и
Приложения, только 7 из 12 центральных гапло-
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типов присутствуют в обеих линиях горбуши,
причем лишь два из них, OG-A1 и OG-B1, встре-
чаются массово практически во всех выборках
как в четные, так и в нечетные годы. Гаплотипы
OG-A2, OG-A5 и OG-B2 существенно преоблада-
ют в линии четных лет нереста, но при этом были
отмечены по крайней мере у нескольких рыб дру-
гой линии. Гаплотипы OG-A4 и OG-B4, за еди-
ничными исключениями, характерны только для
нечетной линии горбуши. Оставшиеся пять цен-
тральных гаплотипов присущи лишь одной из ли-
ний: OG-A3, OG-A6, OG-B3 и OG-B2 – линии
четных лет нереста, а OG-B5–линии нечетных.

Анализ вариабельности гена cytb и сравнитель-
ная оценка основных параметров генетической
изменчивости в двух линиях горбуши указывают
на заметно более высокий митохондриальный
полиморфизм горбуши четных лет нереста (табл. 2).
Это наглядно подтверждается при сопоставлении
TCS-сетей гаплотипов (рис. 2), построенных для
каждой из линий в отдельности. Сеть гаплотипов
“четной” горбуши значительно разветвленнее, в
ней можно выделить большее количество гапло-
групп и массовых гаплотипов, распространенных
по всему ареалу или на значительной его части. В
случае нечетной линии горбуши, напротив, ши-
рокое распространение на ареале характерно
только для трех гаплогрупп А1, В1 и В4, централь-

ные гаплотипы которых присутствуют во всех ре-
гионах воспроизводства.

Анализ молекулярной дисперсии, результаты
которого представлены в табл. 3, был выполнен
как для всей совокупности особей, так и для каж-
дой из линий в отдельности. Как и следовало
ожидать, при всех вариантах анализа наибольшая
доля генетического разнообразия приходится на
его внутрипопуляционную компоненту. В случае
исследования горбуши обеих линий она состави-
ла 87.52%, при этом различия между “четной” и
“нечетной” горбушей (9.33%) превышали межпо-
пуляционную изменчивость в пределах каждой из
линий (3.16%). При проведении расчетов для
каждой из линий по отдельности выраженная
межпопуляционная изменчивость (6.07%) была
обнаружена только у горбуши нечетных лет не-
реста.

Четкую дифференциацию между линиями
четных и нечетных лет азиатской горбуши также
демонстрируют главные координаты, построен-
ные по данным о частотах гаплотипов мтДНК
(рис. 3). Отличие прослеживается по всем трем
главным координатам, на которые приходится
96.7% всей изменчивости. Оценка уровня межвы-
борочных различий с помощью вероятностного
теста (табл. 4) в пределах каждой из линий указыва-
ет на статистически значимую дифференциацию

Рис. 1. Сеть гаплотипов cytb горбуши, построенная с применением алгоритма кластеризации TCS. Для каждого гапло-
типа показана доля особей четных и нечетных лет нереста.
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Таблица 2. Полиморфизм последовательности гена cytb в выборках горбуши. Обозначения выборок приведены в
соответствии с табл. 1

Примечание. N – объем выборки; H – число гаплотипов; S – число вариабельных сайтов; π – нуклеотидное разнообразие;
h – гаплотипическое разнообразие; Pi – среднее число попарных различий между гаплотипами.

Линия горбуши четных лет нереста Линия горбуши нечетных лет нереста

Выборка N H S π × 100 h Pi Выборка N H S π × 100 h Pi

CHUK14 30 11 10 0.1994 0.9034 2.029885 CHUK13 30 8 8 0.1425 0.777 1.450575
APU06 31 13 12 0.2459 0.9204 2.503226 APU07 30 9 10 0.1685 0.823 1.714943
APU16E 32 10 8 0.1836 0.8367 1.868952 APU15E 32 7 8 0.1143 0.744 1.163306
APU16L 32 12 11 0.2056 0.8387 2.092742 APU15L 32 7 9 0.1763 0.8165 1.794355
TAUI12 27 12 10 0.2228 0.9088 2.267806 TAUI11 45 10 12 0.184 0.8182 1.872727
TAUI16 29 8 7 0.1669 0.8498 1.699507 TAUI17 32 7 8 0.1767 0.8226 1.798387
BOL06 27 17 15 0.2569 0.9487 2.615385 BOL09 32 6 8 0.1048 0.6714 1.066532
BOL10 30 14 13 0.2658 0.9057 2.705747 BOL11 31 7 7 0.1052 0.714 1.070968
BOL12 31 16 12 0.226 0.9118 2.301075 BOL13 32 12 14 0.1751 0.8448 1.782258
AMUR10 29 12 13 0.2057 0.9163 2.093596 AMUR09 32 7 6 0.0913 0.6653 0.929435
POR10 31 12 11 0.2036 0.8882 2.073118 POR09 28 6 6 0.1091 0.746 1.111111
BOT18 31 9 8 0.1496 0.8344 1.522581 BOT19 32 9 8 0.124 0.8004 1.262097
KUR14 33 7 6 0.1793 0.8352 1.825758 KUR13E 44 6 5 0.0657 0.537 0.669133
KURZ16 31 13 13 0.2159 0.9161 2.197849 KUR13L 48 8 8 0.0576 0.4583 0.585993
KURZ18 31 11 11 0.2146 0.8774 2.184946 KUR15 32 4 3 0.0614 0.5544 0.625
Среднее 11.8 10.67 0.2094 0.8861 2.132145 Среднее 7.53 8 0.1238 0.7195 1.259788

Таблица 3. Результаты оценки молекулярной дисперсии AMOVA

ОБЕ ЛИНИИ

Уровень различий d.f. Сумма 
квадратов

Дисперсия % дисперсии Индекс
фиксации

Между группами 1 21.175 0.04216 9.33 FCT: 0.09326

Между популяциями 
внутри групп

28 23.945 0.01427 3.16 FSC: 0.03482

Внутри популяций 937 370.711 0.39564 87.52 FST: 0.12484

Всего 966 415.831 0.45207

ЧЕТНАЯ ЛИНИЯ

Уровень различий d.f. Сумма
квадратов

Дисперсия % дисперсии Индекс 
фиксации

Между популяциями 14 16.454 0.00371 0.35 FST: 0.00348

Внутри популяций 440 467.612 1.06275 99.65

Всего 454 484.066 1.06647

НЕЧЕТНАЯ ЛИНИЯ

Уровень различий d.f. Сумма
квадратов

Дисперсия % дисперсии Индекс
фиксации

Между популяциями 14 15.873 0.02289 6.07 FST: 0.06069

Внутри популяций 497 176.047 0.35422 93.93

Всего 511 191.920 0.37711
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Рис. 2. Гаплотипическая сеть cytb горбуши четных (а) и нечетных (б) лет нереста, построенная с применением алго-
ритма кластеризации TCS. Для каждого гаплотипа отмечены доли особей из различных выборок, обозначенных в со-
ответствии с табл. 1. Выборки из рек разных регионов Дальнего Востока России представлены различными цветами:
Чукотка – темно-синий, Восточная Камчатка – светло-бирюзовый, Магаданское побережье – темно-зеленый, За-
падная Камчатка – светло-зеленый, р. Амур – светло-желтый, Северное Приморье (р. Ботчи) – серый, Сахалин –
оранжевый, Южные Курилы – красный. Размер круга соответствует количеству особей, несущих данных гаплотип.
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южнокурильских популяций горбуши нечетных лет
нереста от прочих выборок этого поколения, что
и обусловливает межпопуляционную изменчивость
“нечетной горбуши”, выявленную тестом AMOVA.

ОБСУЖДЕНИЕ

Изучение полиморфизма митохондриальной
ДНК традиционно находит широкое применение
в филогенетических и филогеографических по-
строениях. Настоящая работа является частью
масштабных исследований изменчивости мито-
хондриального гена cytb тихоокеанских лососей
рода Oncorhynchus в пределах всего ареала. Срав-
нительный анализ уровня вариабельности показал,
что среди пяти анадромных видов (чавыча, кижуч,
нерка, кета, горбуша) этого рода для горбуши ха-
рактерен наиболее высокий внутривидовой по-
лиморфизм [37, 38]. Большинство гаплотипов
cytb отличаются на одну нуклеотидную замену,
что наглядно продемонстрировано на рис. 1; это
утверждение касается как массовых гаплотипов,
так и происходящих от них минорных.

Линия четных лет нереста более полиморфна
по гену cytb, ее гаплотипическая сеть значительно
разветвленнее, и число массовых гаплотипов, от-
меченных в большинстве регионов, существенно
превышает таковое для “нечетной” линии. Этот
результат находится в соответствии с данными
Л.Т. Бачевской и В.В. Переверзевой [17], полу-
ченными ранее при изучении фрагмента этого ге-
на в 2 раза меньшей длины. В то же время соглас-
но результатам ПЦР-ПДРФ полного митохон-
дриального генома горбуши [16] и анализа
нуклеотидных последовательностей контрольно-
го региона [20] более высокий уровень полимор-
физма наблюдался в линии нечетных лет нереста,
а в случае сравнительного исследования комби-
нированных гаплотипов двух генов мтДНК –

ND2 и cytb – этот показатель для обеих линий был
одинаков [19]. Таким образом, вариабельность
мтДНК в целом выше в линии нечетных лет нере-
ста, а обратный эффект, отмеченный для гена
cytb, может быть обусловлен особенностями мо-
лекулярной эволюции этого белка и требует до-
полнительного рассмотрения. Что же касается
исследований ядерного генома, аллозимные [15]
и микросателлитные [21] маркеры обнаруживали
более высокий полиморфизм в “четной” линии, а
SNP-локусы [23] – в “нечетной”.

В отношении популяционной структуры вида
у горбуши в научной литературе рассматривались
различные популяционно-генетические модели,
которые, на наш взгляд, можно разделить на три
группы.

1. “Модель локальных стад”, согласно которой
горбуша дифференцирована на ряд отграниченных
друг от друга самовоспроизводящихся группиро-
вок, приуроченных к районам нереста и даже к от-
дельным нерестовым рекам или же к определенным
районам морского нагула. К этой же модели можно
отнести и взгляды тех исследователей, которые вы-
деляют у горбуши сезонные расы в качестве круп-
ных внутривидовых группировок.

2. “Модель перемешивающихся стад”, согласно
которой стада горбуши регулярно обмениваются
большим количеством мигрантов, т.е. по сути явля-
ются панмиксными [9, 39, 40]. Эта модель была по-
пулярна среди американских исследователей в 60–
70-е гг. Наши данные по изменчивости митохон-
дриальной ДНК у горбуши не подтверждают и эту
гипотезу, поскольку кластеризация выборок гор-
буши внутри каждой из темпоральных линий все
же не хаотична в пространстве и во времени.

3. “Модель флуктуирующих стад”, согласно
которой границы и количество самовоспроизво-
дящихся стад горбуши внутри темпоральных ли-
ний горбуши не являются константными, а под-

Рис. 3. Кластеризация выборок горбуши линий нечетных (круги) и четных (треугольники) лет нереста. Вклад трех
главных координат в общую изменчивость представлен по осям. Цвета, обозначающие региональную принадлеж-
ность выборок, приведены в легенде к рис. 2.
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вержены периодическим изменениям во времени
[6]. Эти изменения, на наш взгляд, обусловлены
регулярными, иногда значительными, флуктуа-
циями миграционных потоков между локальны-
ми стадами горбуши. В соответствии с моделью
флуктуирующих стад локальное стадо имеет
определенную региональную приуроченность – в
смысле районов происхождения составляющих
его особей. Однако степень региональной приуро-
ченности локального стада (т.е. процент особей с
происхождением из рек этого региона) может
значительно меняться из года в год: от полной
приуроченности (около 100%) до частичной
(80–60% и менее).

Модель флуктуирующих стад далека от гипо-
тезы панмиксии в модели “перемешивающихся
стад”: флуктуации миграционных потоков могут
происходить асинхронно в разных районах ареа-
ла. Следствием этого будет сохранение существо-
вавшей ранее популяционной структуры в одних
районах ареала вида и перестройка в других.
Иными словами, в одних участках ареала популя-
ционная структура может временно соответство-
вать панмиксной модели со значительным обме-
ном особей. Со временем ситуация с потоком ге-
нов может измениться на противоположную. В
частности, массовый стреинг у горбуши может
происходить в период смены доминирующей по
численности линии [41, 42]. Важнейшими пара-
метрами модели флуктуирующих стад являются
интенсивность миграций и периодичность изме-
нения мощности миграционных потоков (соизме-
римая с длительностью нескольких генераций).
Таким образом, модель флуктуирующих стад в
отношении жесткости субпопуляционных гра-
ниц является как бы промежуточной между моде-
лью локальных стад и моделью перемешиваю-
щихся стад. Однако практические следствия из
модели флуктуирующих стад (относящиеся к тео-
рии прогнозирования численности, оценке запа-
сов, стратегии рациональной эксплуатации, ди-
намике популяционного состава) не будут “про-
межуточными” и поэтому требуют разработки
соответствующей теории [43]. Модель флуктуи-
рующих стад является по своему характеру дина-
мической во времени, а не статической как моде-
ли локального стада или перемешивающегося
стада.

Как уже отмечалось выше, среди сторонников
концепции локальных стад горбуши не существова-
ло единого мнения об их привязанности к элемен-
там пространственно-временной структуры вида.
Часть исследователей объединяли в рамках рыбо-
хозяйственного локального стада горбушу, вос-
производящуюся в реках одного крупного региона.
Важнейшими региональными стадами азиатской
горбуши и по сей день считают: западнокамчат-
ское, восточнокамчатское, амурское, восточно-
сахалинское, южнокурильское [44–46]. Другие

ихтиологи полагали, что у азиатской горбуши
наиболее крупными являются локальные группи-
ровки, связанные с конкретными районами мор-
ского нагула – япономорским, охотоморским,
беринговоморским [5, 47]. И, наконец, существо-
вала точка зрения, что сезонные расы азиатской
горбуши (летняя и осенняя) представляют собой
самостоятельные крупные темпоральные группи-
ровки [48–51].

Полученные нами результаты однозначно ука-
зывают на то, что на всем ареале горбуша пред-
ставлена в первую очередь двумя независимыми
популяционно-генетическими группами – алло-
хронными линиями четных лет и нечетных лет
нереста. Принципиально такой же результат был
ранее получен при многомерном анализе морфо-
логических экстерьерных признаков на всем ареале
дальневосточной горбуши [6, 7]. Отметим также,
что ранее были обнаружены рельефные и устой-
чивые во времени различия между линиями гор-
буши четных и нечетных лет нереста по селектив-
но значимым белковым маркерам [9, 10, 12, 52],
кариологическим особенностям [8] и молекуляр-
но-генетическим маркерам [16, 18–21, 23].

Очевидно, что существование горбуши на про-
тяжении всего ареала в виде двух темпорально и
репродуктивно изолированных группировок –
линий четных и нечетных лет нереста – обуслов-
лено ее уникальной внутривидовой структурой.
Строго двухлетний жизненный цикл обеспечивает-
ся присутствием в каждой из линий единственной
возрастной группы (исключения из этого правила
столь редки, что могут в данном случае в расчет не
приниматься). Таксономический статус и генезис
этих темпоральных группировок горбуши будут
рассмотрены в последующих публикациях.

Локализация выборок горбуши в пространстве
главных координат подтверждает существование
устойчивых различий между линиями четных и
нечетных лет нереста (рис. 3), при этом никаких
обособленных кластеров выборок, приуроченных
к определенным участкам ареала (континентам,
рекам, более крупным регионам воспроизвод-
ства, районам морского нагула) или к сезонным
расам, методом многомерного шкалирования вы-
явлено не было. Таким образом, заметной иерар-
хии популяционных группировок горбуши внут-
ри линии четных или нечетных лет нереста по
данным анализа митохондриальной ДНК мы не
наблюдаем. В то же время в расположении выбо-
рок в пространстве главных компонент нет и хао-
тичности: в линии горбуши нечетных лет нереста
прослеживается определенное сходство между
южнокурильскими выборками, что было обнару-
жено и при проведении попарных сравнений вы-
борок (табл. 4Б).

Таким образом, на основании полученных дан-
ных популяционная структура у горбуши представ-
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ляется нам двухуровневой. Первый уровень состав-
ляют линии четных и нечетных лет нереста, каждая
из которых является самовоспроизводящейся тем-
поральной группировкой. Второй уровень пред-
ставлен системой субизолятов, взаимодействую-
щих друг с другом внутри каждой темпоральной
линии горбуши. Мы рассчитываем исследовать
характер взаимодействий между группировками
горбуши в пределах линий, уточнить их статус и
определить степень внутрилинейной дифферен-
циации в ходе проводимых исследований поли-
морфизма ядерной ДНК.
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Intra-Species Differentiation of the Asian Pink Salmon Based
on the Mitochondrial cytb Gene

D. A. Zeleninaa, *, L. A. Zhivotovskya, b, V. A. Soshninaa, c, O. Yu. Vilkovaa, and M. K. Glubokovskya

aRussian Federal Institute of Fisheries and Oceanography, Moscow, 107187 Russia
bVavilov Institute of General Genetics, Russian Academy of Sciences, Moscow, 119991 Russia

cMoscow State University, Moscow, 119991 Russia
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The study is focused on the intraspecific diversity of pink salmon. The uniqueness of this representative of the
Pacific salmon of the genus Oncorhynchus lies in the existence of two allochronous reproductively isolated
groups – even years and odd years spawning lineages. We have studied for the first time the variability of the
mitochondrial cytochrome b gene (cytb) in all major regions of the Russian Far East. Confident genetic dif-
ferentiation between lineages was shown, while no stable interregional and temporal differences were found
within the lineages. The haplotype diversity within the even years spawning lineage significantly exceeded
that within the odd years spawning. The differences between the “even” and “odd” pink salmon were higher
than the interpopulation variability within each of the lineages.

Keywords: pink salmon, mitochondrial DNA, gene cytb, genetic polymorphism, intraspecific structure.
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