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Нерка занимает одно из важных мест среди ценных промысловых 
видов рода Oncorhynchus. Часть ее жизненного цикла проходит в море. 
В этот период рыбы из разных популяций смешиваются, образуя нагуль-
ные стада. Во время анадромной миграции основная масса производи-
телей возвращается в  «родные» водоемы, чему способствует чувство 
дома  – «хоминг». В  результате поддерживается исторически сложив-
шееся генетическое разнообразие вида. Для исследования генетиче-
ской изменчивости нерки наиболее часто используются молекулярно-
генетические методы, способствующие формированию нового взгляда 
на ее дифференциацию (Брыков и др., 2005; Зеленина и др., 2006; Хру-
сталева и др., 2010; Beachem et al., 2000). Интерес к исследованию в дан-
ном направлении вполне понятен, так как результаты подобных работ по-
полняют информацию о структуре и эволюции нерки. Помимо того, для 
поддержания ее устойчивого воспроизводства необходимо иметь четкое 
представление о наследственном своеобразии эксплуатируемых популя-
ций. Это возможно при условии увеличения числа наиболее информа-
тивных молекулярно-генетических маркеров и  расширения географии 
изучения популяций этого ценного промыслового вида. В данной работе 
представлены результаты анализа генетической изменчивости нерки из 
рек Камчатки и материкового побережья Охотского моря. Для оценки их 
внутрипопуляционного разнообразия и уровня межпопуляционной диф-
ференциации в качестве маркера использован ген цитохрома b (cytb). Вы-
деление и очистка ДНК проводились по стандартной методике. Опреде-
ление нуклеотидных последовательностей амплифицированного участка 
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мтДНК выполнялось с использованием наборов для циклического секве-
нирования. Для построения медианной сети применяли алгоритм MJ про-
граммы Network 4.5.1.0 (Bandelt et al., 1999). Изученный ген cytb мтДНК 
исследованного вида содержит 1140 пар нуклеотидов (пн). Обнаружен-
ные варианты нуклеотидных последовательностей гена cytb мтДНК нер-
ки из рек Камчатки и Магаданской области депонированы GenBank, их 
номера представлены в  таблице. Анализ нуклеотидных последователь-
ностей исследованного гена мтДНК показал наличие одной транзиции 
в первой и шести транзиций в третьей позициях кодона. В результате об-
наружено шесть гаплотипов гена cytb. Варианты Ncb1 и  Ncb2  – общие 
для камчатских и североохотоморских популяций. Они наиболее широко 
представлены во всех исследованных выборках (таблица). Остальные га-
плотипы встречались значительно реже, причем, вариант Ncb3 отмечен 
только у нерки из р. Олы. Гаплотипы Ncb4 и Ncb5 наблюдались у нерки из 
р. Хайлюли, а Ncb6 был характерен для особей из р. Бушуйки.

По принципу минимального числа нуклеотидных замен построена 
медианная сеть, отображающая характер взаимоотношений гаплоти-
пов нерки из исследованных популяций. При построении генеалогиче-
ской сети были использованы гаплотипы GenBank NC008615 и EF055889 
(Тайвань), не обнаруженные в камчатских и ольской популяциях, а так-
же варианты JX960816 и  JX960817 (Канада). Последние идентичны га-
плотипам Ncb2 и Ncb1. Все варианты гена cytb мтДНК распределились 
в  две филогенетические группы (рис. 1). В  одной из них центральным 
является гаплотип Ncb1, а в другой – Ncb2. Их присутствие у нерки из 
рек Камчатки и материкового побережья Охотского моря, вероятно, обу-
словлено общностью происхождения исследованных популяций. Как от-
мечено выше, эти митотипы распределились в разные филогруппы, что, 
по-видимому, связано с разделением в прошлом ареала этого вида и его 
генофонда на две генетические линии. Филогенетические связи иссле-
дованных популяций нерки представлены с помощью NJ-дендрограммы 
(рис. 2). Как видно из рисунка, камчатские популяции объединились 
в одну группу, что свидетельствует о формировании кластеров по гео-
графическому принципу. Анализ матрицы нуклеотидной дивергенции 
мтДНК между исследованными выборками показал, что максимальное 
значение различий (p < 0.05) наблюдается между популяциями из рек 
Олы и Бушуйки. В то же время (по использованному нами маркеру) раз-
личия между ольской и хайлюлинской выборками не были статистиче-
ски значимыми. Дополнительно для филогенетического анализа исполь-
зовали нуклеотидные последовательности гена cytb мтДНК канадской 
и тайваньской нерки. Канадская нерка генетически более близка к севе-
роохотоморской по сравнению с тайваньской, что вероятно, обусловлено 
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историей формирования рассматриваемых популяций этого вида на ис-
следованной части ее ареала.

Генетическое разнообразие популяций нерки

Локальность р. Ола (N = 44) р. Бушуйка (N = 50) р. Хайлюля (N = 48)
Гаплотипы, № 

GenBank Частота гаплотипов

Ncb1 (KC733794) 0.5526 0.2400 0.3958
Ncb2 (KC733795) 0.4211 0.6800 0.5625
Ncb3 (KC733796) 0.0263 0.0000 0.0000
Ncb4 (KC733797) 0.0000 0.0000 0.0208
Ncb5 (KC733798) 0.0000 0.0000 0.0208
Ncb6 (KC733799) 0.0000 0.0800 0.0000
Н ± sd 0.5306 ± 0.0368 0.4833 ± 0.0652 0.5372 ± 0.0384
π ± sd 0.00227 ± 0.00138 0.00208 ± 0.00128 0.00225 ± 0.00136

Примечания. Н – гаплотипическое разнообразие; π – нуклеотидное разнообразие.

Рис. 1. Медианная сеть гаплотипов гена cytb мтДНК нерки. Медианный вектор 
mv1 представляет собой гипотетический предковый гаплотип. На ветвях сети 

указаны сайты мутаций
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Рис. 2. Филогенетические взаимоотношения между исследованными 
популяциями нерки


