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Оледенения плейстоценовой эпохи существенным образом повлияли на генофонд многих видов,
населяющих Северную Пацифику ‒ область земного шара с богатой гляциальной историей. Пред-
ставленная работа посвящена изучению внутривидового полиморфизма кижуча и путей его рассе-
ления в пределах азиатской части ареала. Подобные задачи традиционно решают путем сравнения
участков митохондриального генома. Мы провели исследование двух фрагментов митохондриаль-
ной ДНК (мтДНК): контрольного региона (D-loop) и гена цитохрома b (cytb). Показано, что заселе-
нию кижучем азиатского побережья Тихого океана предшествовала цепь последовательных мигра-
ционных событий из рефугиума, располагавшегося на североамериканском континенте к югу от
ледникового щита, покрывавшего территорию современной Канады и юга Аляски. Низкий уровень
генетического полиморфизма в азиатских популяциях кижуча объясним присутствием выраженно-
го эффекта основателя, а не характерен для вида в целом.
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ВВЕДЕНИЕ

Кижуч (Oncorhynchus kisutch Walbaum, 1792) ‒
представитель тихоокеанских лососей рода Onco-
rhynchus, группы ценных промысловых близко-
родственных видов, ареал которых охватывает се-
верную часть Тихого океана и оба его побережья.
На американском континенте кижуч обитает от
Аляски до Калифорнии, на азиатском – от Чукот-
ки до северной части Хабаровского края, острове
Сахалин и северных островах Курильской гряды
[1]. Среди тихоокеанских лососей кижуч считает-
ся одним из наиболее ценных видов, но работ по
его изучению известно мало. К настоящему вре-
мени не проведено полномасштабных генетиче-
ских исследований кижуча по всему ареалу оби-
тания, в то время как знание генетической струк-
туры вида необходимо для его рациональной
эксплуатации и сохранения природного биораз-
нообразия.

Первые данные по популяционной генетике ки-
жуча получены в конце прошлого века: в 1995 году
был исследован полиморфизм аллозимных локу-
сов в пяти азиатских популяциях кижуча [2], а го-
дом позже – минисателлитных локусов в ряде по-

пуляций Британской Колумбии, Камчатки и За-
падной Аляски [3]. Дальнейшие исследования
затрагивали, за единичным исключением, только
американскую часть ареала, причем подавляю-
щее большинство из них было сосредоточено на
отдельных регионах североамериканского конти-
нента: Аляске, Орегоне, Калифорнии и Британ-
ской Колумбии [4‒9]. На азиатской части ареала
в ряде рек магаданского побережья, Камчатки и
Чукотки изучен полиморфизм митохондриально-
го гена цитохрома b (cytb) [10], хотя популяции
кижуча были представлены фрагментарно.

Сопоставление данных анализа полиморфизма
контрольного региона митохондриальной ДНК
(мтДНК) и микросателлитных локусов по всему се-
вероамериканскому ареалу вида с гляциальной ис-
торией Северной Пацифики позволило сделать за-
ключение о едином происхождении всех современ-
ных популяций кижуча [11]. Во время ледникового
максимума в эпоху плейстоцена этот вид сохранил-
ся к югу от ледникового щита, покрывавшего тер-
риторию современной Канады и юга Аляски, и в
периоды отступления ледника последовательно
заселял северные территории. Более подробно
демографическая история вида охарактеризована
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по результатам масштабного геномного проекта
[12]: помимо подтверждения роли южного Каска-
дийского рефугиума как источника значительной
доли современного генетического разнообразия
кижуча, были обозначены временные рамки по-
этапного распространения вида и показано суще-
ствование вторичных микрорефугиумов в север-
ных районах.

Для выяснения происхождения азиатских по-
пуляций кижуча и оценки их генетического раз-
нообразия мы исследовали митохондриальный
полиморфизм в пределах всей азиатской части
ареала вида. Сравнение гаплотипического со-
става азиатских и американских выборок при
изучении контрольного региона позволило сде-
лать предположение о путях расселения кижуча
на евразийский континент [13]. Развернутое ис-
следование полиморфизма гена cytb, наряду с до-
полнительным анализом ранее опубликованных
данных, дает нам возможность предложить кар-
тину демографических процессов, сформиро-
вавших современную популяционную структуру
кижуча азиатских стад.

ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНАЯ ЧАСТЬ

Материалы. Материал для проведения исследо-
вания собран в период с 2002 по 2019 гг. сотрудника-

ми КамчатНИРО, МагаданНИРО, ХфТИНРО,
ВНИРО, ТИНРО, ИПЭЭ РАН и кафедры ихтио-
логии МГУ им. М.В. Ломоносова во время нере-
стового хода в реках Дальнего Востока России, а
также в ходе международной экспедиции на НИС
“Профессор Кагановский” в заливе Аляска. Фраг-
менты тканей от живых особей фиксировали инди-
видуально в 96%-ном растворе этилового спирта.
Характеристика материала представлена в табл. 1.

Методы. Выделение и очистку ДНК из фраг-
ментов плавников или мышечной ткани исследу-
емых особей кижуча проводили методом абсорб-
ции на микроколонках АcroPrep™ 96 filter plаte,
1 mL ‒ 1.0 μm, glаss fiber mediа (“PALL”, США) по
методике, описанной ранее [14].

Амплификацию и секвенирование контроль-
ного региона (D-loop) и амплификацию гена cytb
проводили в соответствии с ранее опубликован-
ной методикой [15]. Для секвенирования гена cytb
разработали внутренние праймеры: F15832 (5'-
ATYACAAACCTCCTYTCYGC-3') и R16045 (5'-
GGAGRTCTTTGTAYGAGAAGT-3'), ‒ использо-
вание которых позволяет получить полные нуклео-
тидные последовательности этого гена не только
для кижуча, но и для других видов лососей рода On-
corhynchus. Секвенирование проводили на приборе
ABI Prism Genetic Analyzer 3 500 (“Applied Bio-
systems”, США).

Таблица 1. Характеристика исследованного материала

a Эти образцы предоставлены кафедрой ихтиологии биологического факультета МГУ им. М.В. Ломоносова.

Регион
Выборка

Число 
проанализированных 

образцов

Место сбора Обозначение Год D-loop cytb

Восточная Камчатка

р. Апука APU 2007 35 39
р. Камчатка KAM 2010 47 24
р. Кроноцкая KRON 2014 21 47
р. Авача AVA 2015 39 39

Западная Камчатка

р. Палана PAL 2015 45 40

р. Утхолока UTH 2007 29 47

рр. Хайрюзова-Белоголовая XABE 2015 15 24
р. Крутогорова KRUT 2010 22 32

р. Кольа KOL 2007 27 44

р. Пымта PYM 2006 20 48
р. Большая BOL 2002 – 21

Магаданское побережье
р. Ола OLA 2018 48 47
р. Тауй TAUI 2018 45 46
р. Охота OKH 2016 42 43

Сахалин р. Лангери LANG 2017 42 46

Американское побережье Залив Аляска AMER 2019 – 48
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Для обработки результатов секвенирования и
множественного выравнивания последователь-
ностей использовали пакет программ Geneous
6.0.5 [16]. Для представления филогенетических
отношений между гаплотипами применили ме-
тод максимальной экономии [17], реализованный
в программе TCS [18]. Генетическое разнообра-
зие оценивали в программе Arlequin v.3.5.1.3 [19].

РЕЗУЛЬТАТЫ ИССЛЕДОВАНИЯ

В результате секвенирования двух участков
мтДНК: полного гена cytb 587 особей и фрагмента
контрольного региона (D-loop) 477 особей ‒ у
азиатского кижуча выявлен низкий уровень ми-
тохондриального полиморфизма: 20 и 8 гаплоти-
пов соответственно. Ввиду того, что для амери-
канской части ареала имелись данные только по
контрольному региону [11], мы сочли целесооб-
разным провести независимый анализ каждого из
фрагментов.

Полиморфизм контрольного региона мтДНК

Исследуемый участок длиной 553 п.о. соответ-
ствовал позициям 15658–16660 полного митохон-
дриального генома кижуча (GenBank #MH003640)
[20] и позициям 7‒559 контрольного региона. У ки-
жуча азиатских стад в этом фрагменте выявлено
7 полиморфных сайтов (табл. 2): подавляющее
большинство особей несли гаплотип OKI-DL1 и
только 7 гаплотипов отличались от массового од-
ной заменой. Второй по частоте встречаемости
гаплотип ‒ OKI-DL2 ‒ обнаружен в 3 популяци-
ях западного побережья Камчатки и в выборке из
бассейна реки Камчатка – крупнейшей реки по-
луострова, берущей начало в горах центральной
его части, протекающей по Центральнокамчат-
ской низменности и впадающей в Тихий океан
(рис. 1).

Согласно данным Smith и соавт. [11], на аме-
риканском побережье также преобладает гапло-
тип OKI-DL1 (h2c), что наиболее выражено в се-
верной части ареала; при этом авторы выделяют
четыре гаплогруппы, две из которых (h3 и h4)
присутствуют только в южной части ареала, а тре-
тья (h1) – на островах у побережья Британской
Колумбии (рис. 1). На азиатском побережье до-
минирует гаплогруппа h2, однако на северо-во-
стоке Камчатки единично встречается гаплотип
OKI-DL8 (h1a), а на юго-востоке – OKI-DL7
(h4a). Наиболее высокий уровень нуклеотидного
и гаплотипического разнообразия выявлен в вы-
борках из южной части американского побережья
(Калифорния, Орегон, Вашингтон и юг Британ-
ской Колумбии), а по мере продвижения на север
эти показатели снижаются ‒ вплоть нулевых зна-
чений в выборках с Аляски (табл. 2). На азиатской
части ареала определенный генетический поли-
морфизм выявлен в подавляющем большинстве
популяций полуострова Камчатка; при этом вы-
борки из других дальневосточных регионов ока-
зались мономорфными (табл. 3).

Полиморфизм гена cytb

Исследуемый участок мтДНК – полноразмер-
ная последовательность гена cytb длиной 1141 п.о. –
соответствовал позициям 14376‒15516 полного
митохондриального генома кижуча (GenBank
#MH003640) [20]. В пределах азиатской части
ареала кижуча найдено 20 гаплотипов; в дополне-
ние к этому 5 гаплотипов обнаружено в выборке
из залива Аляска. Сравнительный анализ после-
довательностей 25 гаплотипов выявил 27 поли-
морфных сайтов, в 9 из которых нуклеотидные
замены были несинонимичными (табл. 4), а так-
же существование не менее двух гаплогрупп, раз-
личающихся на 5 нуклеотидных замен.

Таблица 2. Нуклеотидные замены в последовательностях контрольного региона (D-loop) азиатского кижуча

aПозиции нуклеотидов обозначены от начала исследованного нами фрагмента. Сравнение проводили с массовым гаплоти-
пом OKI-DL1.

Гаплотип Genebank Acc. No.
Позиции нуклеотидова

19 135 208 239 300 378 541

OKI-DL1 MK888691 A A C C A A T
OKI-DL2 MK888692 . T . . . . .
OKI-DL3 MK888689 . . . . G . .
OKI-DL4 MK888690 . . . . . . C
OKI-DL5 MK888688 . . . . . G .
OKI-DL6 MK888687 G . . . . . .
OKI-DL7 MK888685 . . A . . . .
OKI-DL8 MK888686 . . . T . . .
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В сети гаплотипов, построенной на основании
TCS-алгоритма (рис. 2), выявлено присутствие
трех гаплогрупп, при этом расстояние между цен-
тральными гаплотипами двух наиболее генетиче-
ски удаленных групп А и В составляет 5 нуклеотид-
ных замен. В обеих гаплогруппах обнаружены ред-
кие и уникальные гаплотипы, отличающиеся от
центрального на одну‒две нуклеотидные замены.

Сравнительный анализ частот гаплотипов вы-
явил их неравномерное распределение на азиат-
ской части ареала кижуча (рис. 3). В большинстве
популяций полуострова Камчатка (за исключени-

ем двух выборок: APU и KRON) доля гаплогруппы
В составила от 16% (KRUT) до 33% (КАМ); в попу-
ляциях острова Сахалин и материкового побере-
жья Охотского моря эта гаплогруппа присутство-
вала лишь у 1‒2 особей. Третий по частоте встре-
чаемости гаплотип OKI-B2 выявлен во всех
выборках с западного побережья Камчатки и в
популяции острова Сахалин. В выборке из сме-
шанного морского скопления из залива Аляска
обнаружена гаплогруппа С, занимающая проме-
жуточное положение между группами А и В и от-

Таблица 3. Нуклеотидный (π) и гаплотипический (h) полиморфизм контрольного региона в выборках кижуча

aОбъем выборки. bЧисло гаплотипов в выборке. cНуклеотидное разнообразие. dГаплотипическое разнообразие, в скобках
указана стандартная ошибка (SE). eДанные по выборкам с американского побережья приведены из работы [11].

Регион Выборка Na Hb π × 100с h (SE)d

Восточная Камчатка

APU 35 2 0.0103 0.057 (0.053)
KAM 47 2 0.0077 0.043 (0.040)
KRON 21 2 0.0327 0.181 (0.104)
AVA 39 3 0.0273 0.148 (0.075)

Западная Камчатка

PAL 45 2 0.0157 0.087 (0.056)
UTH 29 1 0.000 0.000 (0.000)
XABE 15 1 0.000 0.000 (0.000)
KRUT 22 3 0.0329 0.178 (0.106)
KOL 27 2 0.0258 0.143 (0.086)
PYM 20 2 0.0181 0.100 (0.088)

Магаданское побережье
OLA 48 1 0.000 0.000 (0.000)
TAUI 45 1 0.000 0.000 (0.000)
OKH 42 1 0.000 0.000 (0.000)

Сахалин LANG 42 1 0.000 0.000 (0.000)

Аляскаe

Yukon R. 19 1 0.000 0.000 (0.000)
Kuskokwim R. 20 1 0.000 0.000 (0.000)
Kametolook R. 19 1 0.000 0.000 (0.000)
Theodore R. 18 2 0.021 0.111 (0.096)
Ophir Ck. 16 1 0.000 0.000 (0.000)

Британская Колумбия 
(север)e

Nass R. 19 1 0.000 0.000 (0.000)
Atnarko R. 17 2 0.022 0.118 (0.101)
Sangan R. 13 2 0.073 0.385 (0.132)
Yakoun R. 23 2 0.032 0.166 (0.098)
Quatse R. 18 2 0.021 0.111 (0.096)

Британская Колумбия (юг)e

Conuma R. 18 2 0.099 0.523 (0.048)
Capilano R. 18 2 0.089 0.471 (0.082)
Thompson R. 17 3 0.126 0.588 (0.093)

Калифорния, Орегон, 
Вашингтонe

Chehalis R. 18 2 0.040 0.209 (0.116)
Alsea R. 20 3 0.188 0.468 (0.104)
Trinity R. 20 5 0.266 0.679 (0.080)
Noyo R. 18 5 0.181 0.680 (0.074)
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личающаяся от них на 3 и 2 замены соответствен-
но (рис. 2 и 3).

В попытке компенсировать отсутствие выбо-
рок с американского побережья мы локализовали
на карте единичные образцы из GenBank, для ко-
торых известна полная последовательность гена
cytb (I‒VIII на рис. 3). Значения гаплотипическо-
го и нуклеотидного разнообразия в выборках ки-
жуча приведены в табл. 5.

ОБСУЖДЕНИЕ РЕЗУЛЬТАТОВ

В результате сравнения результатов анализа
полиморфизма D-loop в азиатских популяциях
кижуча с данными Smith с соавт. [11] показано,
что заселение азиатского побережья происходило
на финальном этапе цепочки поэтапного распро-
странения кижуча из Каскадийского рефугиума.
Из данных, приведенных на рис. 1 и в табл. 3, мож-
но сделать вывод о постепенном снижение гапло-

Рис. 1. Распределение гаплотипов D-loop кижуча по всему ареалу вида. Названия азиатских популяций обозначены в
табл. 1. Для американской части ареала использованы данные Smith и др. [11]. Для гаплотипов, встречающихся на обо-
их побережьях, приведены двойные названия.

APU

KAM

KRON

AVA

PAL
UTH

XABE
KRUT

KOL

PYM

OLATAUI

OKH

LANG

БЕРИНГОВО МОРЕ

ТИХИЙ ОКЕАН

ОХОТСКОЕ
МОРЕ

Залив Аляска

Yukon R.

Kuskokwim R.

Kametolook R.

Theodore R.

Ophir Ck.

Nass R.

Atnarko R.Sangan R.

Yakoun R.

Quatse R.

Conuma R. Capilano R.

Thompson R.

Chehalis R.

Alsea R.

Trinity R.

Noyo R.

DL1(h2c)

DL7(h4a)

DL8(h1a)DL2

DL3

DL4

DL6

DL5

h2a

h2b

h2e

h2d

h2f h3a

h4b

h3b h3d

h3c

Рис. 2. Филогенетическая сеть гаплотипов cytb кижуча. Для каждого гаплотипа показана доля особей из различных ре-
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типического разнообразия как следствия прохож-
дения вида через “бутылочные горлышки”, пре-
одолеть которые смогла единственная гаплогруппа
h2. Мы не нашли однозначного объяснения об-
наружению двух особей с гаплотипами из групп,
не присутствующих в северных частях ареала:
OKI-DL8 (h1a) в реке Апука и OKI-DL7 (h4a) в
реке Авача. Однако, учитывая то, что обе реки
расположены на восточном побережье полуост-
рова Камчатка, можно предположить их появле-
ние как результат стреинга, то есть случайного
возвращения на нерест не в родную реку, или же
как следствие независимо произошедших мута-
ционных событий.

Анализ нуклеотидных последовательностей
гена cytb в азиатских популяциях кижуча выявил
присутствие двух гаплогрупп, расстояние между
центральными гаплотипами которых составляет
5 нуклеотидных замен, а редкие и уникальные га-
плотипы отличаются от своих предшественников
в большинстве случаев на одну замену (табл. 4).
Такая звездчатая топология сети гаплотипов ука-
зывает на эффект основателя и характерна для
молодых видов или видов, прошедших в некото-
рой части своего ареала через “бутылочное гор-
лышко”. Таким образом, мы предполагаем, что в
заселении азиатского побережья принимало уча-
стие ограниченное число производителей, несущих
преимущественно массовые гаплотипы OKI-A1 и

Таблица 4. Нуклеотидные замены в последовательностях гена cytb кижуча

аНесинонимичные замены обозначены (*). Сравнение проводили с последовательностью массового гаплотипа OKI-А1.

Гаплотип Genebank 
Acc. No.

Позиции нуклеотидова

1 1 1 1 1

1 1 1 2 2 3 3 4 4 4 5 5 5 6 6 7 7 9 9 9 9 0 0 0 0 0

7 5 6 9 2 5 3 5 5 8 9 0 5 6 0 2 8 9 0 0 7 8 1 2 5 6 7

4 9 4 6 2 2 6 1 6 0 8 8 8 2 6 7 6 8 5 7 9 4 7 9 1 5 8

OKI-A1 MT648531 C G A G T C C G T G C G C G A G G T T G G G G G G T G
OKI-A2 MT648532 . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
OKI-A3 MT648533 . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . .
OKI-A4 MT648534 . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . .
OKI-A5 MT648535 . . . . . . . . . . . A* . . . . . . . . . . . . . . .
OKI-A6 MT648536 . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
OKI-A7 MT648537 . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
OKI-A8 MT648538 . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . .
OKI-A9 MT648539 T* . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
OKI-A10 MT648540 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A* C .
OKI-A11 MT648541 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . .
OKI-A12 MT648542 . . . . . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . .
OKI-A13 MT648543 . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
OKI-A14 MT648544 . . . . . . . . . . . . . A* . . . . . . . . . . . . .
OKI-B1 MT648545 . A . . . . . A . A . . . . G . . . . . . . . . . . A*
OKI-B2 MT648546 . A . . . . . A . A . . . . G . A . . . . . . . . . A*
OKI-B3 MT648547 . A . . . . . A . A . . . . G . A . . A* . . . . . . A*
OKI-B4 MT648548 . A . A* . . . A . A . . . . G . . . . . . . . . . . A*
OKI-B5 MT648549 . A . . . . . A . A . . . . G . . . . . A* . . . . . A*
OKI-B6 MT648550 . A T* . . . . A . A . . . . G . . . . . . . . . . . A*
OKI-B7 MT648551 . A . . C . . A . A . . . . G . A . . . . . . . . . A*
OKI-B8 MT648552 . A . . . . . A . A . . T . G . . . . . . . . . . . A*
OKI-B9 MT648553 . A . . . . . A . A . . . . G . . . . . . A . . . . A*
OKI-C1 MT648554 . . . . . . . A . A . . . . . . . . . . . . . . . . A*
OKI-C2 MT648555 . . . . . . . A C A . . . . . . A . . . . . . A . . A*
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OKI-B1, а все локальное генетическое разнообра-
зие было сформировано впоследствии в результате
мутаций. В подтверждение этому можно отметить,
что ни один из редких гаплотипов, присутствовав-
ших на азиатской части ареала, не встречался в за-
ливе Аляска.

Обнаружение в заливе Аляска гаплотипа
OKI-C1, занимающего промежуточное положе-
ние между двумя основными гаплогруппами, до-
полнительно подтверждает концепцию последо-
вательного расселения вида из Каскадийского ре-
фугиума, тем более что ранее этот гаплотип

Рис. 3. Распределение галотипов cytb кижуча на ареале. Названия выборок приведены в соответствие с табл. 1. Рим-
скими цифрами обозначены последовательности из GenBank: I – KU761856, II – KU761857, III – MH003640, IV –
JX960809, V – JX960810, VI – KU872712, VII – MF621749, VIII – MF621751.
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Таблица 5. Генетический полиморфизм азиатского кижуча на основании анализа гена cytb

aОбъем выборки. bЧисло гаплотипов в выборке. cЧисло вариабельных сайтов. dНуклеотидное разнообразие, в скобках указа-
на стандартная ошибка (SE). eГаплотипическое разнообразие, в скобках указана стандартная ошибка (SE).

Выборка Na Hb Sc π (SE) × 100d h (SE)e

APU 39 3 6 0.0483 (0.0451) 0.1484 (0.0753)
KAM 24 4 7 0.2305 (0.1422) 0.5725( 0.0954)
KRON 47 5 7 0.0842 (0.0649) 0.3080 (0.0849)
AVA 39 4 7 0.1847 (0.1170) 0.4224 (0.0860)

PAL 40 8 11 0.1948 (0.1219) 0.5333 (0.0899)
UTH 47 7 10 0.1487 (0.0983) 0.4070 (0.0872)
XABE 24 3 6 0.1962 (0.1248) 0.4529 (0.0948)
KRUT 32 4 7 0.1354 (0.0925) 0.2863 (0.1000)
KOL 44 5 8 0.1454 (0.0968) 0.3552 (0.0855)
BOL 21 3 6 0.2037 (0.1294) 0.4667 (0.1126)
PYM 48 5 9 0.1545 (0.1012) 0.3626 (0.0831)

OLA 47 2 5 0.0365 (0.0377) 0.0833 (0.0539)
TAUI 46 1 0 0.0000 (0.0000) 0.0000 (0.0000)
OKH 43 2 5 0.0204 (0.0268) 0.0465 (0.0439)

LANG 47 3 6 0.0504 (0.0461) 0.1628 (0.0711)

AMER 48 7 11 0.1654 (0.1067) 0.5142 (0.0825)
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регистрировали в южной части Британской Ко-
лумбии (рис. 3), расположенной в начале маршру-
та постледниковых миграций вида. Учитывая зна-
чительно более высокий уровень генетического
полиморфизма в южных регионах североамери-
канского побережья, можно объяснить обнару-
женный нами низкий внутривидовой полимор-
физм кижуча эффектом основателя при формиро-
вании азиатских популяций, а не особенностью
вида в целом.

Как ранее показали Rougemont и соавт. [12],
расселение кижуча в северном направлении про-
изошло в момент временного отступления ледни-
ка 55–25 тыс. лет назад, в результате чего сформи-
ровались локальные микрорефугиумы, в которых
происходили свои мутационные процессы. Су-
ществование ряда редких и уникальных гаплоти-
пов, характерных только для азиатской части аре-
ала, позволяет предположить существование та-
ких рефугиумов и в Азии. Возможно, локальный
рефугиум существовал в центральной части полу-
острова Камчатка, где и образовалось большин-
ство гаплотипов, впоследствии распространив-
шихся по азиатской части ареала. Наиболее мас-
совый из них гаплотип OKI-B2 присутствует во
всех популяциях западной Камчатки и на Сахали-
не, из чего можно сделать вывод о заселении Са-
халина кижучем западнокамчатского побережья.
Низкий уровень генетического разнообразия в
популяциях кижуча острова Сахалин и материко-
вого побережья Охотского моря может быть след-
ствием прохождение ими “бутылочного горлышка”
на этапе формирования. Более детальное представ-
ление о демографических процессах в популяциях
азиатского кижуча будет получено в ближайшее
время на основании данных геномного генотипи-
рования.
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PHYLOGEOGRAPHY AND MITOCHONDRIAL POLYMORPHISM
OF ASIAN COHO SALMON

D. A. Zelenina1, *, V. A. Soshnina1, 2, and A. A. Sergeev1

1Russian Federal Institute of Fisheries and Oceanography, Moscow, 107140 Russia
2Department of Ichthyology, Faculty of Biology, Lomonosov Moscow State University, Moscow, 119991 Russia

*e-mail: zelenina@vniro.ru

Multiple Pleistocene glaciations significantly affected the gene pool of many species inhabiting the Northern
part of the Pacific Rim, an area with a rich glacial history. This paper is devoted to the study of intraspecific
polymorphism of the coho salmon and routes of its settlement throughout the Asian part of its range. Such
problems are traditionally solved by comparing parts of the mitochondrial genome. Here, two fragments of
mtDNA, the control region (D-loop) and the cytochrome b gene (cytb), were investigated. It was shown that
the settlement of the Asian Pacific coast by the coho salmon was preceded by a chain of successive migration
events from the refugium located on the North American continent to the South of the ice sheet covering the
area of modern Canada and southern Alaska. The low level of genetic polymorphism in Asian coho popula-
tions seems to be a result of a pronounced founder effect, rather than being characteristic of the species as a
whole.

Keywords: phylogeography, mitochondrial DNA, genetic polymorphism, coho salmon, Oncorhynchus
kisutch



<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /All
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Dot Gain 20%)
  /CalRGBProfile (Adobe RGB \0501998\051)
  /CalCMYKProfile (Photoshop 5 Default CMYK)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Warning
  /CompatibilityLevel 1.3
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /DetectCurves 0.0000
  /ColorConversionStrategy /LeaveColorUnchanged
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedOpenType false
  /ParseICCProfilesInComments true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize false
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveDICMYKValues true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveFlatness false
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments false
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /CropColorImages false
  /ColorImageMinResolution 300
  /ColorImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 300
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageMinDownsampleDepth 1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /FlateEncode
  /AutoFilterColorImages false
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /CropGrayImages false
  /GrayImageMinResolution 300
  /GrayImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 300
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageMinDownsampleDepth 2
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /FlateEncode
  /AutoFilterGrayImages false
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /CropMonoImages false
  /MonoImageMinResolution 1200
  /MonoImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 1200
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /CheckCompliance [
    /None
  ]
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile ()
  /PDFXOutputConditionIdentifier ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName ()
  /PDFXTrapped /False

  /CreateJDFFile false
  /Description <<

  >>
  /Namespace [
    (Adobe)
    (Common)
    (1.0)
  ]
  /OtherNamespaces [
    <<
      /AsReaderSpreads false
      /CropImagesToFrames true
      /ErrorControl /WarnAndContinue
      /FlattenerIgnoreSpreadOverrides false
      /IncludeGuidesGrids false
      /IncludeNonPrinting false
      /IncludeSlug false
      /Namespace [
        (Adobe)
        (InDesign)
        (4.0)
      ]
      /OmitPlacedBitmaps false
      /OmitPlacedEPS false
      /OmitPlacedPDF false
      /SimulateOverprint /Legacy
    >>
    <<
      /AddBleedMarks false
      /AddColorBars false
      /AddCropMarks false
      /AddPageInfo false
      /AddRegMarks false
      /BleedOffset [
        14.173230
        14.173230
        14.173230
        14.173230
      ]
      /ConvertColors /NoConversion
      /DestinationProfileName ()
      /DestinationProfileSelector /NA
      /Downsample16BitImages true
      /FlattenerPreset <<
        /ClipComplexRegions true
        /ConvertStrokesToOutlines false
        /ConvertTextToOutlines false
        /GradientResolution 300
        /LineArtTextResolution 1200
        /PresetName ([High Resolution])
        /PresetSelector /HighResolution
        /RasterVectorBalance 1
      >>
      /FormElements false
      /GenerateStructure false
      /IncludeBookmarks false
      /IncludeHyperlinks false
      /IncludeInteractive false
      /IncludeLayers false
      /IncludeProfiles false
      /MarksOffset 14.173230
      /MarksWeight 0.250000
      /MultimediaHandling /UseObjectSettings
      /Namespace [
        (Adobe)
        (CreativeSuite)
        (2.0)
      ]
      /PDFXOutputIntentProfileSelector /NA
      /PageMarksFile /RomanDefault
      /PreserveEditing true
      /UntaggedCMYKHandling /LeaveUntagged
      /UntaggedRGBHandling /LeaveUntagged
      /UseDocumentBleed false
    >>
    <<
      /AllowImageBreaks true
      /AllowTableBreaks true
      /ExpandPage false
      /HonorBaseURL true
      /HonorRolloverEffect false
      /IgnoreHTMLPageBreaks false
      /IncludeHeaderFooter false
      /MarginOffset [
        0
        0
        0
        0
      ]
      /MetadataAuthor ()
      /MetadataKeywords ()
      /MetadataSubject ()
      /MetadataTitle ()
      /MetricPageSize [
        0
        0
      ]
      /MetricUnit /inch
      /MobileCompatible 0
      /Namespace [
        (Adobe)
        (GoLive)
        (8.0)
      ]
      /OpenZoomToHTMLFontSize false
      /PageOrientation /Portrait
      /RemoveBackground false
      /ShrinkContent true
      /TreatColorsAs /MainMonitorColors
      /UseEmbeddedProfiles false
      /UseHTMLTitleAsMetadata true
    >>
  ]
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [2400 2400]
  /PageSize [595.000 842.000]
>> setpagedevice


