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полиморФизM микросАтеллитной днк Энде-
мичного родА рыб оз. бАйкАл — голомянок 
(ComEPHorUs LaCEPEdE, 1801)

Байкальские рогатковидные рыбы представляют немалый интерес для 
эволюционных исследований, как пример симпатрического видообразова-
ния. Наиболее удачным объектом для таких исследований на сегодняшний 
день являются голомянки (Comephorus) — эндемичный для Байкала род 
рогатковидных рыб, представленный двумя видами большой C. baicalensis 
и малой C. dybowski голомянками. Во-первых, в отличие от других родов 
байкальских рогатковидных, состоящих зачастую из комплекса переходящих 
друг в друга форм, голомянки представлены двумя видами, удовлетворяющи-
ми как биологическому, так и морфологическому критериям, что исключает 
возможность сомнительной идентификации изучаемых объектов. Во-вто-
рых, среда обитания голомянок — пелагиаль изучена значительно лучше, 
чем бенталь озера, что существенно облегчает интерпретацию влияния фак-
торов среды на процессы, происходящие в популяциях.

Голомянки — самые многочисленные рыбы Байкала, их биомасса оцени-
вается в 135–185 тыс. т, что составляет до 60 % общей биомассы комплекса 
байкальских рыб [9]. В связи с пелагическим образом жизни голомянки рас-
пространены практически во всей водной толще Байкала, за исключением 
прибрежной зоны. Большая голомянка в основном приурочена лишь к толще 
воды открытых пространств Байкала, в то время как малая голомянка встре-
чается не только в абсолютно открытых районах озера, но заходит даже в 
большие, хорошо аэрируемые заливы [10]. Это единственные представители 
ихтиофауны Байкала, полностью перешедшие к жизни в пелагиале озера, 
что определило их специфический способ размножения, включающий внут-
реннее оплодотворение и живорождение. Голомянки - вторичнопелагические 
виды, произошедшие от беспузырных донных форм. Повышение плавучести 
было достигнуто за счет редукции костей, развития плавников и накопления 
жира (до 43 % от массы тела у C. baicalensis). Тем не менее, плавание голо-
мянок, особенно большой, в значительной мере пассивное, поэтому переме-
щение ее стаек в горизонтальном направлении зависит от ветровых и дрей-
фовых течений в Байкале [9,10]. Происхождение и филогенетические связи 
голомянок еще не до конца изучены, но очевидно, что эволюция и дивер-
генция голомянок полностью проходила в Байкале в условиях конкурентных 
пищевых отношений и коэволюции хищника (большая голомянка) и жертвы 
(малая голомянка). Основу рациона взрослых особей малой голомянки со-
ставляет пелагическая амфипода — макрогектопус, большой голомянки — 
макрогектопус и молодь голомянки [2–4].

Несмотря на то, что голомянки являются одними из наиболее изученных 
видов эндемичного комплекса Байкала, до сих пор нет единого мнения об 
их популяционной структурированности. Исследования, проведенные с ис-
пользованием комплекса морфометрических признаков, не дали конкретно-
го ответа на вопрос о подразделенности на популяции данных видов или ее 
отсутствии [1, 5, 9]. Можно предположить, что возможность скрещивания 
голомянок в пределах озера может быть в определенной степени ограничена 
за счет его значительной протяженности (более 600 км) и деления подводной 
части Байкальской впадины высокими поднятиями дна на три глубоководные 
котловины. Наличие перемычек с отметками глубин 350–400 м ведет к тому, 
что воды ниже этих глубин почти не участвуют в прямом межкотловинном 
водообмене [12]. Так как голомянки не совершают активных горизонтальных 
миграций [9] и встречаются на всех глубинах озера, можно предположить, 
что между группами рыб, обитающих в разных котловинах, существует оп-
ределенная степень генетической изоляции. Однако вымет личинок, а также 
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`	на основе микросателлитного 
анализа проведена оценка внут-
ривидового генетического поли-
морфизма одного из эндемичных 
видов рыб оз. Байкал — боль-
шой голомянки (Comephorus 
baicalensis Pallas, 1776). Проведен 
сравнительный анализ резуль-
татов с полученными ранее для 
малой голомянки (C. dybowski 
korotneff, 1905). использовали 
шесть микросателлитных локусов, 
разработанных для европейского 
подкаменщика — Cottus gobio. 
Протестированы выборки большой 
голомянки из трех котловин Бай-
кала (южной, средней, северной). 
средние значения индексов fSt  
и rSt между выборками не превы-
шали 0,02, что указывает  
на слабую внутривидовую генети-
ческую подразделенность.  
в сравнении с малой голомянкой 
у большой наблюдалось меньшее 
аллельное разнообразие, больший 
дефицит гетерозигот и преоблада-
ние низкомолекулярных аллелей. 
Значения генетической диффе-
ренциации по всем локусам между 
совокупными выборками малой 
и большой голомянок составили 
fSt = 0,138 и rSt = 0,244. анализ 
полиморфизма микросателлитной 
Днк большой и малой голомянок 
показал, что оба вида представлены 
едиными популяциями. Фактором, 
способствующим панмиксии голо-
мянок, возможно, является пас-
сивный перенос молоди и взрослых 
особей водными течениями. 
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рост молоди проходят в верхнем 250-метровом слое [8], 
т. е. зоне активного действия ветровых и дрейфовых те-
чений [12]. Возможно, пассивные миграции именно этих 
групп особей могут определять скорость межкотловинно-
го потока генов и способствовать панмиксии голомянок. 
Характер и распределение генетического внутривидового 
полиморфизма голомянок могут раскрыть молекулярно-
генетические исследования. Для исследования генети-
ческой вариабельности и потока генов между группами 
особей даже в случае высокого уровня панмиксии необ-
ходим быстроэволюционирующий элемент генома, такой 
как микросателлитная ДНК [17, 21].

Ранее был исследован внутривидовой полиморфизм 
микросателлитных локусов малой голомянки [11]. Ре-
зультаты анализа не выявили убедительных доказа-
тельств внутривидовой генетической подразделенности.

цель настоящей работы — исследование полимор-
физма микросателлитных локусов большой голомянки, 
сравнительный анализ результатов, полученных для обо-
их видов рода с привлечением данных по их численности, 
распространению и биологии.

матЕрИал И мЕтоДИка

Сбор образцов большой голомянки производился из 
трех котловин Байкала — южной, средней и северной. 
Материалом для исследования служила ДНК большой 
голомянки, выделенная из мышц методом экстракции 
фенолом и хлороформом.

Для оценки генетического полиморфизма большой 
голомянки использовались семь микросателлитных ло-
кусов, предложенных для европейского подкаменщика 
Cottus gobio [16] и апробированных ранее для анализа 
популяционной структуры малой голомянки [11]. Темпе-
ратура отжига праймеров соответствовала предложен-
ной в [16].

Разделение по длине меченых 32Р фрагментов мик-
росателлитной ДНК проводилось с помощью 6 % дена-
турирующего полиакриламидного гель-электрофореза. 
Картину, полученную в результате электрофореза, визу-
ализировали на рентгеновской пленке. В случаях, когда 
радиоактивная метка не использовалась, гель окраши-
вали серебром [18]. Для определения размеров микро-
сателлитных фрагментов использовался маркер молеку-
лярного веса с шагом 25 пн фирмы «Promega», а также 
набор фрагментов для определения нуклеотидной после-
довательности ДНК фага M13mp18.

Оценку соответствия характера распределения ча- 
стот генотипов равновесию Харди-Вайнберга проводили 
с помощью точного теста, предложенного Guo и Thomson 
[19]. Присутствие «нулевых» аллелей проверяли с помо-
щью программы Micro-Checker [28] c использованием 
метода Brookfield [14]. Наблюдаемую (H

о
) и ожидаемую 

(H
е
) гетерозиготности и частоты аллелей рассчитыва-

ли в программе POPGENE ver. 1.32 [31]. Значения FST 
и RST, отражающие степень подразделенности видов, 
подсчитывали с помощью программы ARLEQUIN ver. 
2.000 [25]. Наличие или отсутствие стадии «бутылочно-
го горлышка» определяли по стандартным алгоритмам в 
программе BOTTLENECK ver. 1.2.02 [15].

рЕзУльтатЫ И обсУЖДЕНИЕ

По локусу Cgo1033PBBE не удалось получить 
ПЦР-продукта более чем для половины анализируе-
мых образцов, поэтому этот локус был исключен из 
данного анализа. Каждый из шести оставшихся ло-
кусов был протестирован на 74–83 особях большой 
голомянки, собранных из трех котловин Байкала. 
Список использованных локусов, размеры полу-
ченных ПЦР продуктов и число аллелей приведены  
в таблице 1.

Локусы
Повторяющийся 

элемент
Температура 
отжига, °С

Количество исследованных 
особей Количество 

аллелей
Размер  

аллели, пн
Южный 
Байкал

Средний 
Байкал

Северный 
Байкал

Cgo56MEHU (GT)20 62 25 27 26 12 96–118

Cgo1016PBBE
(GT)2(GC)3(GT)2 61 27 28 28 5

75–83

GCGTGC(GT)8

Cgo1033PBBE (CA)16 56 17 11 14 12 67–89

Cgo1114PBBE (GT)7TT(GT)9 56 27 26 25 6 78–88

Cgo05ZIM (GT)14 49 25 25 24 12 88–112

Cgo33ZIM (CA)9CC(CA)7 49 27 27 26 7 80–92

Cgo42ZIM (CA)23 49 24 28 25 9 94–110

Таблица 1
Характеристика микросателлитных локусов, использованных в популяционном исследовании большой голомянки
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По всем исследуемым локусам и выборкам большой 
голомянки наблюдается значительный дефицит наблю-
даемых гетерозиготных генотипов (табл. 2). В разных 
выборках большой голомянки по разным локусам значе-
ния H

о
 варьировали от 0,077 (Cgo1114PBBE) до 0,600 

(Cgo05ZIM), а H
е
 от 0,419 (Cgo1114PBBE) до 0,899 

(Cgo56MEHU). Во всех исследованных выборках с ис-
пользованием c2-критерия по всем локусам с высокой 
достоверностью выявлены отклонения наблюдаемых 
частот генотипов от теоретически ожидаемых при рав-
новесии Харди-Вайнберга. Причиной этого может быть 
присутствие неамплифицирующихся «нулевых» алле-
лей. Наличие «нулевых» аллелей показано с помощью 
программы Micro-Checker, т. к. дефицит гетерозигот на-
блюдался во всех размерных классах аллелей всех локу-
сов. Частоты «нулевых» аллелей представлены в табл. 3. 
Присутствие «нулевых» аллелей может быть объяснено 
тем, что все локусы были разработаны для европейского 
подкаменщика. Менее вероятной, по нашему мнению, 
причиной дефицита гетерозигот может быть инбридинг 
за счет низкой численности самцов. Исследователями 
разных лет были получены неоднозначные оценки чис-
ленного соотношения самцов и самок голомянок. Раз-
личия связаны с глубиной облова и использованными 
орудиями лова, т. к. большая часть массы самцов обоих 
видов голомянок обитает в более глубоких слоях пелаги-
али, чем самки [7, 8]. Талиев Д. Н. [10] дает наименьшее 
значение доли самцов большой голомянки — 2,9–3,8 % 
от общей численности. В других исследованиях количе- 
ство самцов в уловах больше: 7–14 % (причем, при срав-

нении одноразмерных самок и самцов большой голомян-
ки их соотношение близко к 1: 1) [6]; 16,7 % [9]; 30,3 % 
[8], до 20 % [7]. Таким образом, на данный момент без 
знания соотношения полов и характера скрещивания, 
невозможно с уверенностью говорить о степени влияния 
инбридинга на внутривидовой полиморфизм.

На рис. 1 показано распределение частот аллелей 
большой голомянки в трех исследованных выборках. 
Всего в выборках большой голомянки по шести локусам 
выявлен 51 аллель, число аллелей в выборке с южно-
го Байкала составило 39, со среднего — 44, с северно-
го — 42. Явных различий в распределении аллелей меж-
ду разными выборками обнаружено не было.

Использование программы BOTTLENECK позволяет 
проследить изменения размера популяции в ходе эволю-
ции вида по изменению распределения частот аллелей в 
популяции. При прохождении популяции через стадию 
«бутылочного горлышка» (резкое сокращение числен-
ности) будет наблюдаться меньше аллелей с низкой ча- 
стотой встречаемости, чем со средней [20]. В данном слу-
чае наблюдалось L-образное распределение частот алле-
лей в трех выборках большой голомянки, что говорит об 
отсутствии стадии «бутылочного горлышка» (рис. 2).

В табл. 4 показаны значения критериев F
ST

 и R
ST

, рас-
считанные по каждому локусу отдельно и по совокупно- 
сти локусов между парами выборок. Показатели, соот-
ветствующие согласно классификации Райта умеренной 
генетической подразделенности (значения F

ST
 и R

ST
 в пре-

делах от 0,05 до 0,15) [30], получены по ряду пар выборок 
для локусов Cgo05ZIM (R

ST
 = 0,052, Южный Байкал — 

Место сбора
Cgo56MEHU Cgo1016PBBE Cgo1114PBBE Cgo05ZIM Cgo33ZIM Cgo42ZIM

Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He

Южный Байкал 0,320 0,885 0,296 0,509 0,148 0,419 0,600 0,833 0,296 0,837 0,458 0,834

Средний Байкал 0,593 0,899 0,179 0,523 0,077 0,425 0,600 0,869 0,407 0,750 0,500 0,821

Северный Байкал 0,385 0,863 0,357 0,618 0,200 0,638 0,458 0,874 0,346 0,696 0,320 0,699

Всего 0,436 0,869 0,277 0,535 0,141 0,482 0,554 0,854 0,350 0,753 0,429 0,789

Таблица 2
Генетическая вариабельность трех выборок большой голомянки по шести микросателлитным локусам (Ho — 
наблюдаемая гетерозиготность, He — ожидаемая гетерозиготность)

Локус Южный Байкал Средний Байкал Северный Байкал

Cgo56MEHU 0,2848 0,1463 0,2491

Cgo1016PBBE 0,1354 0,2089 0,1457

Cgo1114PBBE 0,1684 0,2206 0,2511

Cgo05ZIM 0,1123 0,1301 0,2109

Cgo33ZIM 0,2756 0,1739 0,1860

Cgo42ZIM 0,1853 0,1597 0,2154

Таблица 3
Частоты неамплифицирующихся «нулевых аллелей» в исследованных выборках большой голомянки
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Рис. 1.  Диаграммы распределения частот аллелей в исследованных выборках большой голомянки. По осям абс-
цисс — длина аллелей; по осям ординат — частота встречаемости в долях

Локус Место сбора Южный Байкал Средний Байкал Северный Байкал

Cgo56MEHU

Южный Байкал – –0,005 (0,5316) –0,020 (0,9702)

Средний Байкал –0,012 (0,9828) – –0,007 (0,5220)

Северный Байкал –0,013 (0,9905) –0,010 (0,9660) –

Cgo1016PBBE

Южный Байкал – 0,006 (0,3109) –0,016 (0,6977)

Средний Байкал –0,016 (0,9535) – –0,009 (0,4505)

Северный Байкал 0,001 (0,4121) 0,004 (0,3750) –

Cgo1114PBBE

Южный Байкал – –0,018 (0,9130) 0,083 (0,0869)

Средний Байкал –0,012 (0,9125) – 0,118 (0,0423)

Северный Байкал 0,064 (0,0571) 0,042 (0,1477) –

Cgo05ZIM

Южный Байкал – 0,052 (0,1155) –0,019 (0,8297)

Средний Байкал –0,001 (0,6180) – 0,019 (0,2631)

Северный Байкал 0,005 (0,4988) 0,013 (0,3142) –

Cgo33ZIM

Южный Байкал – 0,025 (0,2612) –0,017 (0,8003)

Средний Байкал 0,021 (0,2289) – 0,078 (0,0460)

Северный Байкал 0,031 (0,1502) 0,014 (0,2985) –

Cgo42ZIM

Южный Байкал – 0,014 (0,3621) 0,086 (0,0946)

Средний Байкал –0,003 (0,6939) – 0,006 (0,4120)

Северный Байкал 0,029 (0,1323) 0,042 (0,0545) –

Среднее 

Южный Байкал – 0,016 (0,3217) 0,013 (0,3821)

Средний Байкал –0,004 (0,9425) – 0,016 (0,3124)

Северный Байкал 0,019 (0,1238) 0,015 (0,2042) –

Таблица 4
матрица генетических расстояний между выборками (над диагональю — значения rsT, под диагональю — FsT); 
в скобках указан уровень значимости P (нулевая гипотеза — отсутствие подразделенности), полученный на 
основе 10 100 пермутаций. расчет среднего значения производился по совокупности локусов
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Средний Байкал), Cgo33ZIM (R
ST

 = 0,078, Средний 
Байкал — Северный Байкал), Cgo42ZIM (R

ST
 = 0,086, 

Южный Байкал — Северный Байкал) и Cgo1114PBBE 
(F

ST
 = 0,064, R

ST
 = 0,083, Южный Байкал — Северный 

Байкал и R
ST

 = 0,118, Средний Байкал — Северный 
Байкал). Только по одному локусу Cgo1114PBBE в слу-
чае сравнения выборок с Южного и Северного Байкала 
высокие величины получены не только в случае R

ST
, но и 

F
ST

. По локусам Cgo05ZIM, Cgo33ZIM и Cgo42ZIM зна-
чения F

ST
 не отражают степень генетической изоляции, 

выявленную по R
ST

-критерию, — соответствующие рас-
стояния F

ST
 невелики. 

Данные, полученные по локусам Cgo56MEHU и 
Cgo1016PBBE, показывают маленькую генетическую 
подразделенность между выборками, либо незначи-
тельно отличаются от нуля (P > 0,95) или отрица-
тельны. Следует отметить, что полученные значения 
смещены в связи с недостатком гетерозигот. Однако, 
расчет критерия F

ST
 по скорректированным частотам, 

с учетом присутствия нулевых аллелей (программа 
Micro-Checker), показал незначительные отличия от 
полученных результатов (данные не приводятся). По 
совокупности всех локусов значения F

ST
 и R

ST
 не пре-

вышают 0,02, что согласно Райту указывает на сла-
бую внутривидовую генетическую подразделенность. 
В тоже время Райт подчеркивает, что значения F

ST
 

среди субпопуляций, равные 0,05 или даже меньшие, 
не обязательно означают абсолютное отсутствие диф-
ференциации. В аналогичных микросателлитных ис-
следованиях популяционной структуры цихлидовых 
видов рыб, населяющих пелагиаль озера Малави в 
Африке, подобной степени величины F

ST
 и R

ST
 в ряде 

случаев получены на внутривидовом [23] и даже на 
межвидовом уровне [26, 29]. Однако большой разброс 
в результатах, полученных нами по разным локусам, 
не дает возможности с уверенностью ответить на воп-
рос о внутривидовой структуре большой голомянки и 

требует привлечения в исследование других маркеров 
генетической подразделенности.

Результаты настоящего исследования мы сравнили 
с полученными нами ранее данными по генетическому 
внутривидовому полиморфизму малой голомянки [11]. 
Оценивались объединенные выборки малой голомянки 
(82–90 особей по разным локусам) и большой голо-
мянки (74–83 особей). У большой голомянки по четы-
рем локусам (Cgo1016PBBE, Cgo05ZIM, Cgo33ZIM, 
Cgo42ZIM) из шести наблюдалось меньшее количество 
аллелей, чем у малой. В совокупности по всем локусам у 
малой голомянки обнаружено 57 аллелей, у большой 51. 
Как наблюдаемая, так и ожидаемая гетерозиготности у 
большой голомянки были ниже, чем у малой. Меньшее 
аллельное разнообразие и больший дефицит гетерозигот 
большой голомянки может быть следствием меньшего по 
сравнению с малой голомянкой эффективного размера 
популяции и / или меньшего эволюционного возраста.

У малой голомянки средние значения F
ST

 в совокуп-
ности по всем локусам были равны или незначитель-
но отличались от нуля, а R

ST
 были ниже нуля. У боль-

шой голомянки эти показатели находятся в пределах  
0,013–0,019, за исключением F

ST
 в случае пары выборок с 

южного и среднего районов Байкала (–0,004). Различия в 
степени генетической гетерогенности между двумя видами 
голомянок могут быть следствием меньшей подвижности 
большой голомянки и / или обитания на большей глуби-
не по сравнению с малой голомянкой. В результате этого, 
генетический поток между особями большой голомянки, 
обитающими в разных котловинах озера, вероятно, менее 
интенсивен, чем между представителями второго вида.

В таблице 5 приведены индексы F
ST

 и R
ST

 между сово-
купными выборками малой и большой голомянок. В слу-
чае F

ST
 согласно классификации Райта [30] значительная 

генетическая подразделенность (F
ST

 > 0,15) наблюдалась 
для локусов Cgo1016PBBE (F

ST
 = 0,235) и Cgo1114PBBE 

(F
ST

 = 0,418). Коэффициент R
ST

 показывал значительную 
дифференциацию по всем локусам кроме Cgo05ZIM. 
Общие значения по всем локусам (F

ST
 = 0,138,  

R
ST

 = 0,244, P=0,0000) соответствуют значительной 
генетической подразделенности [30] и согласуются с 
уровнем данных критериев, встречающихся в литературе 
по другим комплексам близких друг другу пелагических 
рыб [24, 26]. Следует отметить, что некоторые локусы 
могут оказаться малопригодными для исследования раз-
личий на межвидовом уровне, т. к. из-за высокой скоро-
сти мутирования микросателлитные аллели одинакового 
размера могут образовываться в результате конверген-
ции от разного числа прямых и обратных мутационных 
событий (гомоплазия размера или насыщение). В част- 
ности, такое явление свойственно локусам с большим 
количеством аллелей.  В результате этого при интер-
претации данных по высокополиморфным микросател-
литам можно недооценить степень дивергенции изучае-
мых таксонов [22]. В случае голомянок, наиболее низкие 
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Рис. 2.  Распределение частот аллелей в трех выборках 
большой голомянки
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Рис. 3.  Диаграммы распределения частот аллелей малой и большой голомянок. По осям абсцисс — длина алле-
лей; по осям ординат — частота встречаемости в долях

Локус F
ST

R
ST

Cgo56MEHU 0,011 (0,0360) 0,152 (0,0000) 

Cgo1016PBBE 0,235 (0,0000) 0,279 (0,0000)

Cgo1114PBBE 0,418 (0,0000) 0,793 (0,0000)

Cgo05ZIM 0,024 (0,0005) 0,056 (0,0082)

Cgo33ZIM 0,044 (0,0009) 0,185 (0,0000)

Cgo42ZIM 0,069 (0,0000) 0,313 (0,0000)

Всего 0,138 (0,0000) 0,244 (0,0000)

Таблица 5
индексы генетической дифференциации между совокупными выборками малой и большой голомянок (в скобках 
указан уровень значимости P (нулевая гипотеза — отсутствие подразделенности), полученный на основе 10 100 
пермутаций).

индексы внутривидовой генетической дифференциации 
F

ST
 и R

ST
 получены по локусам Cgo56MEHU и Cgo05ZIM  

(табл. 5), которые показывали высокий полиморфизм 
(рис. 3). Косвенным показателем влияния эффекта насы-
щения на высокополиморфные локусы голомянок явля-
ются данные, полученные при исследовании популяцион-
ной структуры каменной широколобки — прибрежного 
вида рогатковидных рыб Байкала (неопубликованные 
данные). Размер популяций этого вида значительно 
меньше, чем у голомянок. При этом, высоко полимор-
фные локусы микросателлитов показали определенную 
генетическую подразделенность вида. И напротив — не-
которые локусы, умеренно полиморфные для голомянок, 
оказались абсолютно инвариантными для вида каменной 
широколобки в целом. 

На рисунке 3 представлено распределение частот 
аллельных вариантов малой и большой голомянок. По 
локусам Cgo1016PBBE, Cgo1114PBBE, Cgo33ZIM и 
Cgo42ZIM у большой голомянки преобладают низкомо-
лекулярные аллели. Существует гипотеза, согласно кото-
рой мутационный процесс, ведущий к появлению новых 
аллелей микросателлитов, сдвинут в сторону увеличения 

длины аллеля [27]. Амос с соавторами [13] предположи-
ли, что скорость эволюции микросателлитов связана с 
генетическим разнообразием популяции, т. к. мутации 
чаще возникают у особей, у которых различия в размере 
аллелей микросателлита больше. Доля гетерозиготных 
особей и, соответственно, вероятность мутаций выше в 
больших по размеру популяциях. Поэтому, в сравнении 
с большой голомянкой, причиной преобладания высоко-
молекулярных аллелей у малой голомянки может быть 
большая скорость эволюции микросателлитной ДНК у 
данного вида вследствие ее большего эффективного раз-
мера популяции.

Таким образом, анализ полиморфизма микросател-
литной ДНК большой и малой голомянок показал, что 
оба вида представлены едиными популяциями. Факто-
ром, способствующим панмиксии голомянок, возможно, 
является пассивный перенос молоди и взрослых особей 
водными течениями. По сравнению с малой голомянкой, 
у большой наблюдалось меньшее аллельное разнообра-
зие, больший дефицит гетерозигот и преобладание низко-
молекулярных аллелей, вероятно, вследствие меньшего 
эффективного размера популяции большой голомянки.
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MIcroSAtEllItE PolYMorPhISM wIthIN  
two lAkE bAIkAl oIlfISh SPEcIES  
(ComePHorus LaCePede, 1801)

V. I. Teterina, L.V. Sukhanova, S. V. Kirilchik

`	SuMMArY: Intraspecific genetic polymorphism of a baikal lake en-

demic, big baikal oilfish (Comephorus baicalensis Pallas, 1776), was 

evaluated based on microsatellite analysis. the obtained results have 

compared to the results received earlier for a little baikal oilfish (C. dy-

bowski Korotneff, 1905). Six microsatellite loci designed for the Euro-

pean sculpin, cottus gobio, were used. big baikal oilfish samples were 

tested from the three baikal trenches (southern, middle, northern). Av-

erage values of FsT and rsT indexes between the samples did not exceed 

0,02 that point to weak intraspecific genetic differentiation. big baikal 

oilfish had the smaller allele variety, the greater deficit of heterozygotes 

and presence of low-molecular alleles in comparison with little baikal oil-

fish. the values of genetic differentiation were equaled FsT = 0,138 and 

rsT = 0,244 for all loci between cumulative samples of little and big baikal 

oilfish. Analysis of microsatellite polymorphism has showed that both a 

big and little baikal oilfishes are represented by single populations. the 

factor promoting panmixia within the baikal oilfish species is apparently 

a passive transfer of juvenile and adult fishes by water currents.

`	kEY wordS: polymorphism, microsatellite dNA, population genetics, 

lake baikal


