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Генетическая изменчивость  `

Opisthorchis  felineus из 6 рек 
западной Сибири изучена 
с использованием аллозимных 
и мультилокусных ДНк-маркеров. 
Характер генетической 
подразделенности популяций 
и пространственная динамика 
показателей генетической 
изменчивости марит O. felineus 
одинаковы при использовании 
разных методов анализа 
и отличаются от этих показателей 
метацеркарий. метацеркарии 
из язя, ельца и плотвы генетически 
не отличаются, что свидетельствует 
об отсутствии гостальных 
субпопуляций паразита. 
Низкий уровень генетической 
изменчивости O. felineus 
не согласуется с выраженной 
популяционной структурой 
промежуточных хозяев — 
карповых рыб.
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Семейство Opisthorchiidae включает паразитов почти всех классов поз-
воночных, главным образом млекопитающих и птиц. Тремя представи-
телями этого семейства — Opisthorchis  felineus Rivolta, 1884, Clonorchis 
sinensis МсСоnnеll, 1874 и Opisthorchis viverrini Stiles et Hassal, 1896 — 
заражены около 30 млн. человек в мире и примерно 300 млн. человек на-
ходится в группе риска (King, Scholz, 2001). В Западной Сибири на тер-
ритории Обь-Иртышского речного бассейна существует гиперэндемичный 
очаг описторхоза c возбудителем O. felineus (Степанова, 2002; Беэр, 2005). 
В силу большого медико-социального значения проблемы описторхо-
за геном возбудителя является предметом интенсивных исследований 
(Shekhovtsov et al., 2010; Поляков и др., 2010). В работах с использованием 
методов секвенирования участков ядерного и митохондриального гено-
ма (Катохин и др., 2008; Shekhovtsov et al., 2009) показан низкий уровень 
генетического полиморфизма западно-сибирских популяций O.  felineus, 
хотя у родственного вида — O. viverrini в Юго-Восточной Азии выявле-
на широкая генетическая изменчивость по аллозимным (Saijuntha et al., 
2006; 2007; 2008) и RAPD-маркерам (Sithithaworn et al., 2007), влияющая 
на эпидемиологическую ситуацию (Andrews et al., 2008).

ЦЕЛЬ ИССЛЕДОВАНИЯ

Изучение генетической изменчивости и популяционной дифференциации 
O.  felineus в реках Обь-Иртышского бассейна с применением аллозимных 
и ISSR маркеров.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Генетическую изменчивость O. felineus изучали на двух стадиях — мета-
церкариев и марит. Методом ISSR-PCR (ПЦР последовательностей, огра-
ниченных простыми повторами (Williams et al., 1990; Zietjiewicz et al., 1994) 
изучено 12 выборок метацеркарий O. felineus общей численностью 93 образ-
ца и 5 выборок марит общей численностью 32 образца, методом аллозимного 
анализа исследовано 8 выборок, включающих192 образца марит. Метацер-
карии O. felineus были собраны от трех видов карповых рыб (Cypriniformes: 
Cyprinidae): сибирской плотвы Rutilus  rutilus lacustris  Pallas, 1811, 
язя Leuciscus  idus  Linnaeus, 1758 и ельца Leuciscus  leuciscus  baikalensis 
Dybowskii, 1874, отловленных в ноябре-январе 2008–2010 гг. в 6 реках 
Обь-Иртышского бассейна (рис. 1). Всего использовано 316 особей плотвы, 
331 — язя и 70 — ельца.

Мариты O. felineus были выращены в золотистых (сирийских) хомяках 
Mesocricetus auratus в стандартных условиях вивария (Лоскутова, 1980). 
Всего в экспериментах по заражению участвовало 30 хомяков. При прове-
дении экспериментов соблюдались правила работы с лабораторными жи-
вотными (Приказ МЗ РФ № 755 от 12.08.77). В качестве инвазионного 
материала использовали мышцы язей, зараженных метацеркариями опис-
торхисов, отловленных в реках Тура, Тобол, Обь, Конда. Выловленная рыба 
доставлялась в лабораторию в холодильниках с температурой 0 ± 4 °C. Об-
разцы мышц рыб просматривали под микроскопом для оценки степени за-
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раженности, видовой идентификации личинок трематод 
и определения их жизнеспособности. Мышцы, содер-
жащие жизнеспособных личинок O. felineus, скармли-
вали животным экспериментальных групп в количест-
ве 5–10 г ткани в расчете на 1 животное ежедневно 
утром натощак в течение 5 дней. Во время заражения 
хомяков содержали индивидуально для равномерного 
распределения инвазионного материала, затем в клет-
ках по 2–5 особей. Через 3 месяца после заражения 
животных усыпляли при помощи хлороформа и пре-
парировали. Червей извлекали из печени, отмывали 
несколько раз в физиологическом растворе, в нем же 
выдерживали до гибели, затем фиксировали в 70%-м 
этаноле для последующего определения или замора-
живали в микропробирках по 1–5 особей для после-
дующего электрофоретического исследования. Прина-
длежность червей к виду O. felineus подтверждена при 
морфологическом исследовании.

Для изоферментного анализа мариты описторхи-
сов брали целиком. Поскольку у тканевых паразитов 
на зимограммах могут проявляться ферменты хозяина 
(Rannala, 1991), также брали образцы ткани печени 
хомяков, которые использовали в качестве контроля. 
Образцы тканей хранились в замороженном состоя-

нии при –40 ºС. Белки экстрагировали стандартным 
способом с использованием Трис-HCl буфера (pH 8.0) 
следующим способом: образец гомогенизировали стек-
лянной палочкой на льду в равном объеме буфера, за-
мораживали, размораживали, выдерживали в течение 
получаса при — 4 ºС, затем гомогенат центрифугиро-
вали при 3000 об/минуту 30 минут при 4 ºС. Супер-
натант смешивали с раствором для нанесения белков 
на гель (40%-й раствор сахарозы, смешанный с рас-
твором красителя бромфенолового синего). Разделение 
смеси белков проводили методом вертикального элек-
трофореза в 7,5%-м полиакриламидном геле (Маурер, 
1971) в непрерывной Трис-ЭДТА-боратной системе 
буферов (Peacock, Dingman, 1967). Электрофорез про-
водили в электрофоретической камере «Helicon» при 
силе тока 80 mA, напряжении 10–12 B/см в течение 
2,5 часов. Гистохимическое выявление белков прово-
дили в соответствии с методическими рекомендация-
ми (Корочкин и др., 1977; Richardson, 1986). Изучено 
5 ферментных систем: малик-энзим (ME, 1.1.1.40), 
лактатдегидрогеназа (LDH, 1.1.1.27), аспартатами-
нотрансфераза (GOT, 2.6.1.1), супероксиддисмута-
за (SOD, 1.15.1.1), неспецифические эстеразы (EST, 
3.1.1.1, 3.1.1.2) и миогены.

Рис. 1. Места сбора материала: 1 — р. Северная Сосьва, п. Пугоры, 2 — п. Сосьва, 3 — п. Хулимсунт, 4 — р. Обь, п. Ка-
зым Мыс, 5 — Белогорье, 6 – г. Сургут, 7 — р. Большой Салым, Лемпино, 8 — р. Конда, п. Кондинское, 9 — п. Между-
реченск, 10 — р. Иртыш, устье р. Конды, 11 — г. Тобольск, 12 — г. Ханты-Мансийск, 13 — р. Тура, п. Сазоново
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ДНК метацеркарий экстрагировали методом ще-
лочного лизиса, предложенного для тканей беспозво-
ночных животных (Bender et al., 1983), модифициро-
ванного для микроскопических объектов, и методом, 
предложенным Р. Петкевич с соавторами (Petkeviciūte 
et al., 2010) для личинок трематод. Амплификацию 
последовательностей, ограниченных простыми повто-
рами, проводили в 25 мкл реакционной смеси, содер-
жащей ПЦР-буфер (0,01 M  Трис-НCl, 0,05 M KCl, 
0,1 % тритон Х-100), 4 мМ MgCl2, 0,2 мМ каждого 
из dNTPs, 1 мкл раствора тотальной ДНК, 2,5 мМ 
праймера и 0,2 ед/мкл Tag-полимеразы («Fermentas») 
на амплификаторе Chromo-4 («Bio-Rad») в следую-
щем режиме: 94 ºС — 7 мин, затем 94 ºС — 30 с, 52 
(56) ºС — 45 с, 72 ºС — 2 мин (40 циклов), 72 ºС — 
7 мин. Для ISSR-PCR анализа использовали 3 прай-
мера состава: (AG)8G, (AG)8T и (CA)8G. Анализ ISSR-
PCR-фрагментов осуществляли в 2%-м агарозном 
геле в 1Х Трис-ЭДТА-боратном буфере. Длины фраг-
ментов определяли с помощью маркера молекулярных 
масс ДНК 100bp («Fermentas»). Гели документирова-
ли с помощью системы VersaDoc (Bio-Rad). По элек-
трофореграммам составляли бинарные матрицы, где 
присутствие полосы обозначалось «1» и рассматри-
валось как доминантный аллель, отсутствие — «0» 
и рассматривалось как рецессивный аллель. По ре-
зультатам электрофоретического анализа с использо-

ванием программы PopGen32 (Yeh et al., 1999) рас-
считаны частоты аллелей, доля полиморфных локусов 
(Р), показатели средней наблюдаемой (HO) и ожидае-
мой гетерозиготности (HE), генного разнообразия (h) 
(Nei, 1973), эффективное число аллелей (ne), индексы 
генетического сходства Нея (IN) и генетическая дис-
танция Нея (DN) (Nei, 1978), F-статистики. Частоты 
аллелей сравнивали с использованием критерия χ2. 
Дендрограмму строили на основании индексов Нея 
(1978) методом UPGMA.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

ISSR-PCR  данные. Генетическую изменчивость ма-
рит и метацеркарий анализировали отдельно в силу на-
личия стадий-специфических отличий ISSR-паттернов. 
На электрофореграммах ПЦР-продуктов метацеркарий 
O.  felineus с использованием трех праймеров получе-
но 29 бэндов, из которых 25 (86,2 %) — полиморфны. 
Доля полиморфных бэндов варьирует в широких преде-
лах — от 6,9 до 69 % в разных выборках и составляет 
в среднем 0,34, показатель генного разнообразия — 
0.061. У марит O.  felineus полиморфно 17 (58,6 %) 
ISSR-бэндов, показатель генного разнообразия равен 
0,162. Наиболее полиморфны центральные выборки 
из р. Обь и р. Иртыш, к верховьям притоков показатели 
изменчивости снижаются (табл. 1).

Выборка Хозяин

Данные ISSR-PCR Аллозимные данные

метацеркарии мариты мариты

P,% P,% P,% HE/HO

р. Северная Сосьва, п. Пугоры язь 31,0

р. Северная Сосьва, п. Пугоры плотва 20,7

р. Северная Сосьва, п. Сосьва язь 6,9 20,7 5,3 0/0,027

р. Северная Сосьва, п. Сосьва елец 6,9

р. Северная Сосьва, п. Хулимсунт язь 48,3

р. Обь, п. Казым Мыс язь 55,2

р. Обь, Белогорье язь 48,3 27,6 15,8 0,014/0,026

р. Обь, г. Сургут язь 51,7

р. Большой Салым, Лемпино язь 34,5

р. Конда, п. Кондинское язь 37,9 17,2 5,3 0,007/0,04

р. Конда, п. Междуреченск плотва 10,5 0,014/0,077

р. Иртыш, устье р. Конды язь 69,0

р. Иртыш, г. Тобольск язь 34,5 10,5 0,007/0,032

р. Иртыш, г. Ханты-Мансийск язь 20,7 10,5 0,004/0,017

р. Тура, п. Сазоново язь 44,8 10,5 0,015/0,033

Всего 86,2 58,6 21,1 0,008/0,052

Таблица 1
Показатели генетической изменчивости O. felineus по данным разных методов
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Обозначение бэнда L. idus R. rutilus L. l. baikalensis

Pr2_2 0,764 ± 0,03 1,0–0,25* 0,646 ± 0,15

Pr2_3 1,0–0,08 1,0–0,25 1,0–0,30

Pr2_4 0,028 ± 0,01 1,0–0,25** 1,0–0,30**

Pr2_5 1,0–0,08 1,0–0,25 1,0–0,30

Pr2_6 1,0–0,08 1,0–0,25 1,0–0,30

Pr2_7 1,0–0,08 1,0–0,25 1,0–0,30

Pr3_1 0,183 ± 0,03 0,183 ± 0,09* 0,388 ± 0,15**

Pr3_2 0,118 ± 0,03 1,0–0,25* ** 0,293 ± 0,14**

Pr3_3 0,150 ± 0,02 0,183 ± 0,09 0,134 ± 0,11

Pr3_4 1,0–0,08 1,0–0,25 1,0–0,30

Pr3_5 0,667 ± 0,03 0,423 ± 0,12* ** 1,0–0,30**

Pr3_6 0,087 ± 0,02 1,0–0,25* ** 0,134 ± 0,11

Pr3_7 0,592 ± 0,04 0,423 ± 0,12* 0,646 ± 0,15

Pr4_1 0,150 ± 0,03 0,183 ± 0,09 0,134 ± 0,11

Pr4_2 0,667 ± 0,03 1,0–0,25** 1,0–0,30**

Pr4_3 1,0–0,08 1,0–0,25 1,0–0,30

Pr4_4 1,0–0,08 1,0–0,25 1,0–0,30

Pr4_5 1,0–0,08 1,0–0,25 1,0–0,30

Pr4_6 0,118 ± 0,03 0,183 ± 0,02* 1,0–0,30**

Pr4_7 1,0–0,08 1,0–0,25 1,0–0,30

Pr4_8 1,0–0,08 1,0–0,25 1,0–0,30

P, % 54,6 31,8 13,6

ne 1,3 1,2 1,1

h 0,083 0,049 0,099

* — различия достоверны по сравнению с выборкой из ельца, ** — из язя (P < 0,05)

Таблица 2
частоты ISSR бэндов и показатели изменчивости метацеркарий из разных видов рыб р. Северная Сосьва

Сравнение метацеркарий, собранных от разных видов 
рыб, показало, что выборка личинок из плотвы достовер-
но отличается от личинок из ельца частотами 7 бэндов, 
а от личинок из язя — 5. Достоверные различия между вы-
борками личинок из язя и ельца наблюдались по частотам 
6 бэндов. Меньшие показатели генетической изменчивости 
были у личинок из ельца, наибольшие — у личинок из язя 
(табл. 2). Генетические дистанции варьировали в пределах 
от 0,02 (между личинками из язя и плотвы) до 0,07 (между 
личинками из плотвы и ельца). Показатели генетического 
сходства выборок O. felineus из язя из разных мест Обь-
Иртышского бассейна составили 0,74–0,96 (табл. 3). 
Кластерный анализ показал наличие двух групп: в одну 
вошли выборки из р. Северная Сосьва, во вторую — из рек 
Обь, Конда, Большой Салым и Иртыш (устье Конды). То-
больская выборка также вошла в этот кластер, хотя харак-
теризуется более высокими значениями генетических дис-
танций (рис. 2). Метацеркарии, собранные из разных видов 
рыб (язя, ельца и плотвы) реки Северная Сосьва, форми-
руют на дендрограмме общий кластер, что свидетельствует 
в пользу отсутствия гостальных субпопуляций у паразита.

Аллозимные  данные. У марит  O.  felineus иденти-
фицировано 19 аллозимных локусов, из них 15 (EST-1, 
EST-3,  EST-4,  EST-6,  EST-7,  EST-8,  AAT,  LDH,  ME, 
MY-1–6) мономорфны. У O.  felineus  локусы LDH,  МE 
и AAT мономорфны, в то время как у O. viverrini они по-

Рис. 2. UPGMA-дендрограмма генетических дистанций Нея 
(1978) O.  felineus (метацеркарии) из разных рек Обь-
Иртышского бассейна по данным ISSR. Обозначения 
образцов соответствуют номерам пунктов на рисунке 1

1_L. idus
2_R. rutilus
3_L. idus
2_L. leuciscus
2_L. idus
4_L. idus
8_L. idus
10_L. idus
5_L. idus

6_L. idus

7_L. idus

11_L. idus

0,01
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Таблица 3
Индексы генетического сходства (над диагональю) и генетические дистанции (под диагональю) O. felineus 
по данным ISSR

Выборка
р. Северная Сосьва р. Обь р. Боль­

шой 
Салым

р. Конда р. Иртыш
Пугоры, 

язь
Пугоры, 
плотва

Сосьва, 
язь

Сосьва,
елец

Хулим-
сунт, язь

Казым 
Мыс

Бело­
горье Сургут язь, 

плотва
устье 

Конды Тобольск

Пугоры, язь **** 0,9455 0,9238 0,9326 0,9670 0,8195 0,8917 0,8457 0,8658 0,8335 0,8682 0,7658

Пугоры, плотва 0,0560 **** 0,8818 0,9271 0,9834 0,8237 0,8901 0,8383 0,8405 0,8547 0,8738 0,8101

Сосьва, язь 0,0793 0,1258 **** 0,8922 0,9136 0,7630 0,7921 0,7610 0,7385 0,7571 0,7977 0,7444

Сосьва, елец 0,0698 0,0757 0,1141 **** 0,9407 0,7820 0,8356 0,8154 0,7790 0,7899 0,8474 0,7995

Хулимсунт, язь 0,0336 0,0168 0,0903 0,0611 **** 0,8508 0,9158 0,8595 0,8731 0,8648 0,8973 0,8256

р. Обь, Казым Мыс 0,1991 0,1939 0,2705 0,2459 0,1616 **** 0,9200 0,9174 0,8474 0,9501 0,9485 0,8289

р. Обь, Белогорье 0,1146 0,1164 0,2330 0,1796 0,0880 0,0834 **** 0,9639 0,9366 0,9573 0,9394 0,8647

р. Обь, Сургут 0,1676 0,1763 0,2731 0,2041 0,1514 0,0862 0,0368 **** 0,9099 0,9438 0,9280 0,8984

р. Большой Салым 0,1440 0,1738 0,3032 0,2497 0,1357 0,1656 0,0655 0,0944 **** 0,8865 0,9016 0,8480

р. Конда 0,1821 0,1569 0,2783 0,2358 0,1453 0,0512 0,0436 0,0579 0,1204 **** 0,9648 0,8565

устье Конды 0,1414 0,1349 0,2260 0,1655 0,1083 0,0529 0,0626 0,0747 0,1036 0,0358 **** 0,8939

р. Иртыш, Тобольск 0,2669 0,2106 0,2952 0,2238 0,1916 0,1876 0,1454 0,1072 0,1649 0,1549 0,1121 ****

Белковая система Локусы O. felineus
O. viverrini
(Saijuntha 

et al., 2007)
Лактатдегидрогеназа 

(LDH 1.1.1.27)
LDH М П (2)

Маликэнзим (ME 1.1.1.40) МE М П (2)
Аспартатамино-

трансфераза (AAT 2.6.1.1)
AAT М П (3)

Неспецифические 
эстеразы (EST 3.1.1.n)

EST-1-8
2 П (2, 3), 

6 М
П (2)

Супероксиддисмутаза 
(SOD 1.15.1.1)

SOD-1,2 М, П (2) –

Миогены MY-1-6 6 М –
Количество изученных локусов 19 32*
Из них полиморфных локусов 4 (21 %) 19 (60 %)

* — включая другие ферментные системы, 
М — мономорфный локус, П — полиморфный локус, 
в скобках указано количество аллелей

Таблица 4
Характеристика белкового полиморфизма двух видов 
описторхисов

лиморфны (Saijuntha et al., 2007). Доля полиморфных ло-
кусов у O. felineus составила 21 %, что в 3 раза ниже, чем 
у O. viverrini (табл. 4).

На обширной части ареала O. felineus характеризует-
ся незначительной генетической изменчивостью по изо-
ферментным локусам. В разных выборках марит доля по-
лиморфных локусов варьирует от 5,3 до 15,8 %, средняя 
наблюдаемая гетерозиготность (HO) — 0,008, ожидае-
мая гетерозиготность (HE) — 0,052 (табл. 1). Помимо 
этого, по большинству локусов у O. felineus наблюдает-
ся низкая частота гетерозиготных генотипов и дефицит 
гетерозигот (FIS = 0,742). Это может быть обусловлено 

эффектом Валунда, связанным со смешением генети-
чески разнородных группировок паразита при зараже-
нии рыбы, а также особенностями систем размножения 
трематод (Беэр, 2005). Низкий уровень генетической из-
менчивости O.  felineus находится в противоречии с его 
полигостальностью и широким ареалом.

Выборки O.  felineus из географически удаленных 
районов имеют низкие значения генетических дистанций. 
Удаленные на сотни километров выборки — Казым Мыс 
(р. Обь) и Ханты-Мансийск (р. Иртыш), генетически 
практически идентичны, индекс генетического сходства 
(IN) равен 0,9995. Генетическая дистанция между край-
ними исследованными точками — Казым Мыс (р. Обь) 
и Тюмень (р. Тура), составляет 0,07. Северная популя-
ционная группировка O.  felineus включает низовья Оби 
до слияния с Иртышом и Северную Сосьву и характери-
зуется наименьшими значениями генетических дистанций 

1-3 Сев. Сосьва

4 Обь

12 Иртыш

9 Конда

8 Конда

11 Иртыш

13 Тура

0,005

Рис. 3. UPGMA-дендрограмма генетических дистанций Нея 
(1978) O.  felineus (мариты) из разных рек Обь-Ир-
тышского бассейна: а – по данным ISSR, б – по алло-
зимным данным. Обозначения образцов соответству-
ют номерам пунктов на рисунке 1
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между выборками, несмотря на значительные расстояния 
(рис. 3).

Низкий уровень генетического полиморфизма и диффе-
ренциации по другим генетическим маркерам у O. felineus 
отмечают и другие авторы (Катохин и др., 2008; She-
khovtsov et al., 2009). Это может быть обусловлено либо 
филогеографическими причинами (относительно недавним 
и быстрым распространением описторхиса на исследован-
ной территории из одного источника), либо экологическими 
причинами — интенсивным потоком генов. Однако фактор, 
способствующий такой быстрой экспансии или переме-
шиванию популяции, остается не выясненным. Учитывая 
малую подвижность первых промежуточных хозяев — 
моллюсков р. Codiella, можно предположить, что роль та-
кого фактора могут играть миграции и история расселения 
вторых промежуточных или окончательных хозяев. Для 
многих видов рыб Обь-Иртышского бассейна характерны 
массовые регулярные миграции в связи с заморными явле-
ниями (Экология…, 2006). Высокая частота миграции хо-
зяина может свести на нет локальную адаптацию паразита 
(Gandon, Michalakis, 2002). Генетическая структура запад-
но-сибирских популяций карповых рыб была изучена нами 
ранее с использованием тех же видов маркеров. Показано, 
что три вида карповых рыб, играющих ведущую роль в под-
держании жизненного цикла паразита в Обь-Иртышском 
очаге — язь, плотва и елец, имеют высокие уровни генети-
ческой дифференциации популяций (Zhigileva et al., 2010). 
При этом смешения стад рыб на местах зимовок, по-види-
мому, не происходит и они сохраняют выраженную популя-
ционную структуру. Поскольку популяционно-генетическая 
структура паразита не совпадает с генетической структурой 
популяций ни одного из этих видов рыб, можно заключить, 
что миграции и популяционная структура вторых проме-
жуточных хозяев (рыб) не играют определяющей роли 
в формировании популяционно-генетической структуры 
O. felineus. Возможной причиной низкой дифференциации 
популяций O. felineus может быть влияние на его генети-
ческую структуру окончательного хозяина — человека.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ 

Характер генетической подразделенности популяций 
и пространственная динамика показателей генетической 
изменчивости O. felineus на стадии марит одинаковы при 
использовании разных методов анализа и отличаются 
от этих показателей на стадии метацеркарий. Показатели 
генетической изменчивости O. felineus независимо от ста-
дии жизненного цикла и метода исследования наимень-
шие в верховьях р. Северная Сосьва и верховьях Конды, 
увеличиваются в направлении к руслу Оби и Иртыша, 
достигая наибольших значений в р. Обь в районе п. Ка-
зым Мыс и в р. Иртыш в устье р. Конды. Южные выборки 
O. felineus (из рек Тобол, Тура) имеют более высокий уро-
вень полиморфизма по сравнению с северными. Наиболь-
шие показатели генетической изменчивости наблюдаются 

у личинок O. felineus из язя. Выборки описторхиса из раз-
ных видов рыб генетически не отличаются.
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GENETIC VARIABILITY AND POPuLATION DIFFEREN-
TIATION OF OPISTHORCHIS FELINEUS (TREMATODA) 
FROM wEST SIBERIA RIVERS

Zhigileva O. N., Zenovkina D. V., Zamyatina T. A.

SuMMARY: Genetic variability in  ` Opisthorchis felineus from 6 west-

ern Siberia rivers was studied using allozyme and multilocus DNA mark-

ers. Genetic subdivision of populations and the spatial genetic variabil-

ity in O. felineus maritas were found to be the same when using two 

methods of analysis, but differed from these indices in metacercariae. 

Metacercariae from ide, dace and roach were not genetically different, 

indicating the absence of hostal subpopulations of the parasite. Low lev-

el of O. felineus genetic variability is not consistent with a pronounced 

population structure of intermediate hosts — Cyprinid fish.

KEY wORDS:  ` Opisthorchis  felineus; genetic variability; population 

differentiation; Siberia; allozymes; ISSR 
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