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Нерка Oncorhynchus nerka является одним из наиболее ценных промыс-
ловых видов рыб российского Дальнего Востока. Среди всех тихоокеан-
ских лососей у нерки самая сложная внутрипопуляционная организация, 
для нее отмечена наибольшая дифференциация на сезонные и экологи-
ческие формы, отличающиеся сроками нереста и типом осваиваемых 
нерестилищ (Алтухов, 1997). Жизненный цикл наиболее значимых про-
мысловых популяций, как правило, приурочен к озерно-речным системам 
с крупными и достаточно глубокими озерами (Бугаев, Кириченко, 2008). 
Известно, что на территории Камчатского края насчитывается несколько 
десятков тысяч больших и малых озер, из них в 220 бассейнах воспроиз-
водятся лососи, на долю озер с их притоками приходится до 50–70 % всего 
количества нерестующей красной (Остроумов, 1985). Несмотря на большое 
количество работ, посвященных изучению озерных экосистем (например, 
обзор Бугаев, Кириченко, 2008), многие вопросы, связанные с генетически-
ми особенностями нерки, в настоящее время не исследованы, либо изуче
ны недостаточно глубоко. Результаты популяционно-генетических работ, 
несомненно, являются базовой информацией, позволяющей не только со-
хранять существующее в озерах биоразнообразие, но и восстанавливать 
по каким-либо причинам утраченное.

В данной работе представлены результаты исследования 12 выборок 
производителей нерки (552 экз.), отобранных непосредственно на лито-
рали озер или на речных (ключевых) нерестилищах в их бассейнах (та-
блица). Тотальную ДНК выделяли из фиксированных в 96%-ном этаноле 
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плавников или сердечной мышцы стандартным способом (Маниатис и др., 
1984). Амплификацию проводили с использованием наборов, содержа-
щих готовую лиофилизированную смесь для полимеразной цепной ре-
акции – Gene Pak PCR Core (ООО «ИзоГен», Россия), по ранее описанной 
схеме (Афанасьев и др., 2006). Анализ проводили по 7 микросателлитным 
локусам: Oki1a,b, Oki6 (Smith et al., 1998), Ots107 (Nelson, Beacham, 1999), 
OtsG68 (Williamson et al., 2002), One104, One109 (Olsen et al., 2000).

В программном пакете GDA рассчитывали частоту аллелей, ожидае-
мую He и наблюдаемую Ho гетерозиготности, среднее число аллелей на ло-
кус, оценку межпопуляционной дифференциации (θst), индекс фиксации f, 
а также соответствие распределению Харди-Вайнберга (Lewis, Zaykin, 
2001). Показатель генетической дифференциации Fst, был получен с по-
мощью программы Arlequin2000 (Schneider et al., 2000). Для оценки вну-
три- и межпопуляционной изменчивости, а также различий между груп-
пами популяций использовали программу AMOVA (Analysis of Molecular 
Variance) в пакете программ Arlequin2000. Популяционная структура оце-
нивалась в программе STRUCTURE 2.3.4. (Pritchard et al., 2000).

Места сбора и объем проанализированного материала при исследовании 
популяционно-генетической изменчивости нерки некоторых нагульно-

нерестовых озер Камчатки, Командорских и Курильских о-вов

№ Локальность Дата сбора Объем  
выборки, экз.

1
бас. оз. Курильского

оз. Курильское, РУЗ 08.07.2010 50
2 оз. Курильское, РУЗ 06.08.2010 50
3 оз. Курильское, РУЗ 25.08.2010 50
4

оз. Азабачье
(бас. р. Камчатки)

р. Бушуйка 14.08.2010 48
5 р. Пономарка 30.06.2009 50
6 кл. Рыбоводный 15.07.2012 48
7 оз. Азабачье 08.09.2010 30
8 бас. р. Камчатки, 

среднее течение
оз. Гренадир 14.06.2014 48

9 оз. Двухюрточное 13.07.2003 50
10 Командорские о-ва оз. Саранное 14.06.2011 50

11 бас. р. Большой оз. Начикинское 08.07.2010 30

12 о. Итуруп 
(Курильские о-ва) оз. Красивое ХХ.10.2006 48

Всего 552

Примечания: РУЗ – рыбоучетное заграждение, ХХ – точная дата сбора пробы неизвестна.
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Показано, что микросателлитные локусы нерки из исследованных вы-
борок характеризуются высоким уровнем изменчивости. Число аллелей 
вышеуказанных локусов у 552 особей варьировало от 5 до 26. Суммарно 
в 12 выборках выявлено 87 аллельных вариантов. Среднее число аллелей 
на локус составило 11. Наиболее полиморфными оказались локусы One104 
и One109, наименее – Oki1a и Oki1b. Средняя наблюдаемая гетерозигот-
ность исследованных микросателлитных локусов варьировала от 0.392 
(Ots107) до 0.863 (One109).

В большинстве случаев в анализируемых выборках отклонения от 
равновесия Харди-Вайнберга не наблюдались. По отдельным локусам 
фиксировали отклонения в выборках из бассейна озер Азабачьего (р. По-
номарка, локус Ots107; р. Бушуйка, локус Oki1b) и Курильского (по локу-
сам Ots107 и One104).

Для нерки из нагульно-нерестовых озер азиатской части ареала по ча-
стотам семи микросателлитных локусов был рассчитан показатель диф-
ференциации θst. Среднее значение величины межпопуляционной диффе-
ренциации (θst) по семи локусам составило 4,68 и оказалось статистически 
значимым (95%-ный бутстреп-интервал положительный). Максимальный 
вклад в дифференциацию нерки исследованных локальностей внес локус 
Oki1b. При пяти выявленных аллелях, значение θst составило около 10 %. 
Минимальный вклад внес локус One109 – немногим менее 2 %.

Для количественной оценки величины генетических различий между 
группами выборок из бассейнов нагульно-нерестовых озер провели иерар-
хический анализ молекулярной вариансы (AMOVA), для чего разложили 
общую молекулярную дисперсию на два иерархических уровня. Было по-
казано, что основная часть молекулярного разнообразия (95.26 %) имеет 
место внутри выборок, на долю межгрупповой компоненты приходится 
4.74 %.

Для оценки генетического своеобразия нерки из изучаемых нагульно-
нерестовых водоемов был выполнен байесовский анализ на основе мульти-
локусных частот генотипов в программном пакете STRUCTURE (Pritchard 
et al., 2000). Средние значения логарифма функции правдоподобия уве-
личивались до К = 7 (K – число кластеров). Наиболее вероятное число 
выявленных популяционных групп находится в области от 4 до 7. При 
увеличении числа кластеров, большинство особей также относятся к 7 вы-
деленным группам. При К = 2 все особи подразделяются на две большие 
группировки – бассейн оз. Азабачьего и все остальные. С усложнением 
модели до К = 3, выделяется оз. Красивое (о. Итуруп). При К = 4 дифферен-
цируется оз. Начикинское (Западная Камчатка), при К = 5 – оз. Саранное 
(Командорские о-ва). Увеличение количества классов до 6 позволяет вы-
делить группу озер, расположенных в среднем течении р. Камчатки. При 
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К = 7 кластер оз. Азабачьего делится на два – особи нерки с генотипами 
ранней и поздней форм (рис.).

Результаты байесовского анализа популяций нерки некоторых нагульно-
нерестовых озер Камчатки, Командорских и Курильских о-вов, выполненного 

в программе STRUCTURE (номера выборок соответствуют таковым 
в таблице, значения вероятности указаны слева)
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