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Изучена морфологическая и генетическая изменчивость речного окуня Perca fluviatilis (Linnaeus, 
1758) из водоемов Западной Сибири — рек Таз, Надым, Ханаяха, Кирилл-Высъягун, Айкаёган, Пышма, 
Алабуга, озер Янтарное, Большое Антьятское и Каишкуль. Во всех исследованных популяциях окуня 
преобладали самки в соотношении 1 : 1,2–2. Наблюдалась тенденция сдвига возрастного состава в сто-
рону преобладания особей старших возрастных групп в направлении с севера на юг. Закономерного 
изменения морфометрических показателей окуня в широтном направлении не выявлено. Размерные по-
казатели окуней выше в реках по сравнению с озерами. Дана оценка экологического благополучия популя-
ций окуня по показателю флуктуирующей асимметрии. Доля асимметричных особей в популяциях окуня 
варьировала от 64 % в р. Кирилл-Высъягун до 95 % в оз. Янтарное. Состояние малых рек ЯНАО и ХМАО 
(Кирилл-Высъягун, Айкаёган и Ханаяха) можно оценить как условно нормальное, несмотря на то, что 
они протекают по территории нефтяных месторождений. В водных объектах г. Надыма (р. Надым, 
оз. Янтарное) и пос. Тазовского, а также в оз. Большое Антьятское и р. Пышма в Тюменском райо-
не качество среды оценивается как значительное отклонение от нормы. В изученных водоемах юга 
Тюменской области (оз. Каишкуль и р. Алабуга) показатели окуней соответствовали начальному и сред-
нему уровням отклонения от нормы. В популяциях окуня Обь-Иртышского бассейна выявлен низкий 
уровень изменчивости по аллозимным маркёрам и средний — по ДНК-маркёрам. Генетическая измен-
чивость окуня имеет децентрализованный характер, более 30 % изменчивости приходится на межпо-
пуляционную составляющую. Аллозимные маркёры могут быть использованы для дифференциации 
географически удаленных популяций окуня. Полиморфизм по нейтральным ДНК-маркёрам позволяет 
дифференцировать популяции окуня из разных озер и рек одного и того же речного бассейна.
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Введение1

Речной окунь Perca fluviatilis Linnaeus, 
1758 — широко распространенный предста-
витель окуневых рыб, играющий значитель-
ную роль в трофических отношениях в водо-
емах как хищник и кормовой объект других 
видов рыб. Особенно велика роль окуня в се-
верных районах Евразии, где он часто доми-
нирует в ихтиоценозах. В водоемах Европы 
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и Азии имеет промысловое значение. В свя-
зи с расширением ареала, в ряде районов 
окунь приобрел статус инвазивного вида [1]. 
Вследствие экологической пластичности, он 
может обитать в водоемах разного типа, в том 
числе находящихся под значительным антро-
погенным прессом, поэтому нередко исполь-
зуется как индикатор экологического благо-
получия [2–5]. 

В связи с активным промысловым ис-
пользованием и инвазивным статусом вида, 
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большой интерес представляет разработка 
генетических маркёров популяционной при-
надлежности особей для выявления источ-
ников поставки биологической продукции 
или источников инвазий. Однако, несмотря 
на большое практическое значение оку-
ня, изучению его генетических особенно-
стей посвящено не так много работ [6; 7]. 
Популяционно-генетическая структура вида 
изучалась в ряде водоемов Европы [8–11], 
Прибалтийском регионе [12], Китае [13]. 
Описана сложная внутривидовая структура, 
в частности способность окуня формиро-
вать в пределах одного водоема генетически 
и морфологически дифференцированные 
субпопуляции [14–18]. Данные о генетиче-
ской изменчивости и дифференциации по-
пуляций речного окуня в водоемах Сибири 
отсутствуют.

Цель данной работы — изучить особен-
ности морфологии и генетической изменчи-
вости окуня, обитающего в реках и озерах 
Западной Сибири.

Материалы и методы исследования
Отлов окуня производился в 2014–2016 гг. 

в 7 реках и 3 озерах (рис. 1). Суммарный 
объем выборки составил 308 особей, в том 
числе 22 — р. Таз, 40 — из р. Надым, 40 — 
оз.  Янтарное, 16 — из р. Ханаяха, 37 — из 
р. Кирилл-Высъягун, 37 — р. Айкаёган, 45 — 
оз.  Большое Антьятское, 40 — р.  Пышма, 
9 — оз. Каишкуль и 22 — р. Алабуга. 
В оз. Большое Антьятское и р. Пышма ору-
дием лова служили разноячейные сети, в 
остальных водоемах использовали матчевую 
поплавочную удочку крючкового наживного 
типа и спиннинг с блесной. 

Рисунок 1 — Места отлова окуня:  
1 — р. Таз (пос. Тазовский Ямало-Ненецкого автономного округа — ЯНАО, 67°28′ с. ш. 78°43′ в. д.), 

2 — р. Надым (Надымский район ЯНАО, 65°55′ с. ш. 72°57′ в. д.),  
3 — оз. Янтарное (Надымский район ЯНАО, 65°51′ с. ш. 72°60′ в. д.),  

4 — р. Ханаяха (Пуровский район ЯНАО, 63°31′ с. ш. 75°02′ в. д.),  
5 — р. Кирилл-Высъягун (ХМАО-Югра, Сургутский район, 62°13′ с. ш. 74°29′ в. д.),  

6 — р. Айкаёган (ХМАО-Югра, Сургутский район, 62°01′ с. ш. 75°30′ в. д.),  
7 — оз. Большое Антьятское (Кондинский район ХМАО-Югра, 59°38′ с. ш. 67°28′ в. д.),  

8 — оз. Каишкуль (с. Юргинское Тюменской области, 56°50′ с. ш. 67°20′ в. д.),  
9 — р. Пышма (Тюменский район, 56°58′ с. ш. 65°52′ в. д.),  

10 — р. Алабуга (пос. Новоселезнёво Казанского района Тюменской области, 55°40′ с. ш. 69°12′ в. д.)
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Морфологические исследования рыб 
проводили по 12 признакам, рекомендован-
ным для окуневых рыб: длина всей рыбы, 
длина рыла, диаметр глаза (горизонтальный), 
заглазничный отдел головы, длина головы, 
высота головы у затылка, наибольшая и наи-
меньшая высота тела, антедорсальное рассто-
яние, длина хвостового стебля; наибольшая 
высота первого (ID) и второго (IID) спинного 
плавников [19]. 

Для оценки показателей флуктуирующей 
асимметрии использовали пять признаков: 
число чешуй в боковой линии, число лучей 
в брюшных плавниках, число лучей в меж-
жаберной перегородке, число жаберных ты-
чинок на первой жаберной дуге, число лучей 
в грудных плавниках. Рассчитывали долю 
асимметричных особей в разных популяциях 
окуня и величину интегрального показателя 
стабильности развития рыб. Для оценки от-
клонений состояния организма от условной 
нормы, а также качества среды, в которой он 
обитает, по величине интегрального показа-
теля стабильности развития рыб использова-
на пятибалльная шкала [20]. 

Генетическую изменчивость изучали ме-
тодом аллозимного анализа и полимеразной 
цепной реакции последовательностей, огра-
ниченных простыми повторами (ISSR-PCR, 
от англ. — inter simple sequence repeats) [21; 
22]. ISSR относятся к мультилокусным, ней-
тральным ДНК-маркёрам, отражающим из-
менчивость генома в целом. Они позволяют 
раскрывать больший объем генетической из-
менчивости, чем аллозимные маркёры. ДНК 
экстрагировали из мышечной ткани, фикси-
рованной в 70%-м этаноле, методом щелоч-
ного лизиса [23]. Для ISSR-PCR использо-
вали 2 праймера: (AG)8G (UBC 809), (AG)8Т 
(UBC-807), апробированных в качестве мар-
кёров для популяционной дифференциации 
других видов рыб [24]. Амплификацию про-
водили в 25 мкл реакционной смеси, содер-
жащей буфер (0.01 М трис-НСl, 0.05 М KCl, 
0.1 % тритон Х-100), 4 мМ MgCl2, 0.2  мМ 
каждого из dNTРs, 1 мкл раствора тоталь-
ной ДНК, 2.5 мМ праймера и 0.2 ед/‌мкл Tag-
полимеразы (Fermentas), в следующем режи-
ме: 94 ºС — 7 мин; затем 40 циклов 94 °С — 

30  с, 52  (56)  °С  — 45 с, 72 °С — 2  мин; 
72  °С  — 7  мин. ПЦР-фрагменты разделяли 
в 2%-м агарозном геле. Длины фрагментов 
определяли с помощью маркёра молекуляр-
ных масс ДНК 100 bp (Fermentas). 

Для аллозимного анализа использовали 
образцы скелетной мускулатуры, которые 
хранили при −40 °С. Белки экстрагировали 
стандартным способом с использованием 
трис-HCl буфера, pH = 8.0. Разделение смеси 
белков проводили в 7,5%-м полиакриламид-
ном геле, с использованием трис-ЭДТА-бо-
ратной буферной системы. Изучено пять 
белковых систем: неспецифические эстеразы 
(EST 3.1.1.1, 3.1.1.2), лактатдегидрогеназа 
(LDH 1.1.1.27), аспартатаминотрансфераза 
(AAT 2.6.1.1), супероксиддисмутаза (SOD 
1.15.1.1) и неферментные белки мышц — 
миогены (MY). Гистохимическое выявление 
белков проводили в соответствии с рекомен-
дациями [25]. Локусы нумеровали последо-
вательно, начиная с наибольшей электрофо-
ретической подвижности. При обозначении 
аллелей электрофоретическую подвижность 
наиболее часто встречаемой фракции прини-
мали за 100.

Популяционно-генетические характе-
ристики: частоты генов и генотипов, долю 
полиморфных локусов (Р95  %), среднюю на-
блюдаемую (HO) и ожидаемую (HE) гетеро-
зиготность, показатель генетического разно
образия Нея (h), наблюдаемое (nа) и эффектив-
ное число аллелей (ne), индекс генетического 
сходства (IN) и генетическую дистанцию Нея 
(DN), межпопуляционную составляющую ге-
нетической изменчивости (FST/GST), поток ге-
нов (Nm) — рассчитывали с использованием 
программы POPGEN [26].

Результаты исследования
Во всех исследованных популяциях оку-

ня преобладали самки в соотношении 1 : 1,2–2 
(табл. 1). Возрастной состав окуня представ-
лен особями от 1+ до 6+, основу всех выборок 
составили особи возраста 2+…3+. В водных 
объектах ЯНАО высок удельный вес осо-
бей младших возрастных групп (1+), а особи 
старших возрастов (6+) выявлены только в 
р. Пышма и оз. Большое Антьятское (табл. 1). 
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Таблица 1 — Соотношение полов и возрастной состав окуня из разных водоемов, %

Водоем Соотношение  
самцов и самок

Возраст, лет
1+ 2+ 3+ 4+ 5+ 6+

р. Таз 1 : 1,4 0 36 32 23 9 0
р. Надым 1 : 1,7 24 38 26 10 2 0
оз. Янтарное 1 : 1,4 18 40 20 15 7 0
р. Ханаяха 1 : 2,3 17 17 33 25 8 0
р. Кирилл-Высъягун 1 : 1,3 37 27 27 9 0 0
р. Айкаёган 1 : 2,0 3 74 16 7 0 0
оз. Большое Антьятское 1 : 1,3 0 30 35 11 11 13
оз. Каишкуль 1 : 1,3 0 56 33 11 0 0
р. Пышма 1 : 1,2 0 24 31 14 12 19
р. Алабуга 1 : 1,2 0 32 41 27 0 0

По основным морфометрическим пока-
зателям закономерного изменения морфоло-
гии окуня в широтном направлении не выяв-
лено. Однако размерные показатели окуней 
были выше в реках по сравнению с озерами 
(табл. 2).

Для выявления отклонений и оценки ста-
бильности развития окуня определяли вели-
чину флуктуирующей асимметрии (ФА) би-
латеральных морфологических признаков. 
При ее исследовании установили, что доля 
асимметричных особей в разных популяциях 
окуня варьировала от 64 % до 91 %, а средняя 

частота асимметричного проявления на при-
знак — от 0,22 до 0,44. На основании инте-
грального показателя стабильности развития 
рыб каждому водному объекту был присво-
ен балл экологического состояния. В реках 
Кирилл-Высъягун, Айкаёган и Ханаяха вели-
чина интегрального показателя стабильности 
развития окуня составила 0,22–0,25. Это со-
ответствует I баллу по пятибалльной шкале 
оценки отклонений состояния организма от 
условной нормы. Состояние этих малых рек 
ЯНАО и ХМАО можно оценить как условно 
нормальное. 

Таблица 2 — Основные морфометрические показатели окуня возраста 2+ (х ± mx)

Признак

р.
 Т

аз

р.
 Н

ад
ы

м

оз
. 

Я
нт

ар
но

е

р.
 Х

ан
ая

ха

р.
 К

ир
ил

л-
В

ы
съ

яг
ун

р.
 А

йк
аё

га
н

оз
. Б

ол
ьш

ое
 

А
нт

ья
тс

ко
е

оз
. 

Ка
иш

ку
ль

р.
 П

ы
ш

ма

р.
 А

ла
бу

га

Масса рыбы, г 99,6 ± 
6,5

74,7 ± 
7,4

52,5 ± 
4,1

59,5 ± 
2,5

51,7 ± 
4,9

46,0 ± 
1,5

67,3 ± 
4,1

59,0 ± 
5,8

74,8 ± 
5,3

87,1 ± 
6,1

Длина тела, мм 184,7 ± 
6,4

164,2 ± 
5,2

152,3 ± 
2,9

104,5 ± 
0,5

94,7 ± 
0,9

110,7 ± 
1,6

174,0 ± 
5,7

157,6 ± 
4,3

167,9 ± 
5,1

182,6 ± 
5,8

Длина головы, 
мм

46,8 ± 
2,3

42,6 ± 
1,5

38,5 ± 
0,8

47,0 ± 
1,0

45,3 ± 
2,7

39,4 ± 
0,5

41,2 ± 
1,9

44,3 ± 
3,4

41,8 ± 
1,3

41,2 ± 
0,9

В % длины тела
Длина головы 25,6 ± 

1,7
25,9 ± 

0,4
25,3 ± 

0,2
29,4 ± 

0,5
29,6 ± 

0,6
27,5 ± 

0,5
23,7 ± 

0,7
28,1 ± 

2,1
24,9 ± 

0,5
22,7 ± 

0,8
Высота головы 21,9 ± 

2,3
17,4 ± 

0,6
17,7 ± 

0,3
20,5 ± 

1,2
20,5 ± 

0,9
18,8 ± 

0,4
17,3 ± 

1,1
21,6 ± 

2,8
17,9 ± 

0,7
18,8 ± 

0,7
Наибольшая  
высота тела

27,4 ± 
1,5

23,9 ± 
0,5

22,0 ± 
0,3

24,3 ± 
1,2

24,8 ± 
0,3

24,9 ± 
0,2

21,1 ± 
0,9

26,5 ± 
2,4

21,6 ± 
0,8

23,3 ± 
0,5

Наименьшая  
высота тела

8,3 ± 
0,7

6,5 ± 
0,4

6,4 ± 
0,1

7,5 ± 
0,3

7,2 ± 
0,2

7,46 ± 
0,1

7,0 ± 
0,6

8,3 ± 
1,1

7,3 ± 
0,5

8,1 ± 
0,4
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Признак

р.
 Т

аз

р.
 Н

ад
ы

м

оз
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Я
нт

ар
но

е

р.
 Х

ан
ая

ха

р.
 К

ир
ил

л-
В

ы
съ

яг
ун

р.
 А
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аё
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А
нт

ья
тс

ко
е

оз
. 

Ка
иш

ку
ль

р.
 П

ы
ш

ма

р.
 А

ла
бу

га

Длина хвостово-
го стебля

19,8 ± 
1,6

16,5 ± 
0,5

17,9 ± 
0,2

17,7 ± 
0,7

16,8 ± 
0,9

19,38 ± 
0,4

16,5 ± 
1,0

18,6 ± 
1,4

17,8 ± 
0,5

18,4 ± 
0,5

Антедорсальное 
расстояние

27,4 ± 
1,4

27,3 ± 
0,5

25,9 ± 
0,1

29,9 ± 
0,3

29,9 ± 
1,0

27,6 ± 
0,3

24,7 ± 
1,0

28,4 ± 
2,5

25,5 ± 
0,3

23,6 ± 
1,2

Высота ID 11,7 ± 
0,7

12,5 ± 
0,4

12,1 ± 
0,2

14,7 ± 
0,1

14,2 ± 
0,4

12,99 ± 
0,3

11,6 ± 
0,3

13,2 ± 
1,1

11,8 ± 
0,2

11,2 ± 
0,6

Высота IID 9,4 ± 
0,6

9,4 ± 
0,2

9,6 ± 
0,1

10,9 ± 
0,4

10,1 ± 
0,4

9,3 ± 
0,3

9,0 ± 
0,4

10,7 ± 
1,1

9,6 ± 
0,2

9,6 ± 
0,6

В % длины головы
Длина рыла 33,7 ± 

2,1
26,4 ± 

1,6
25,1 ± 

0,2
30,9 ± 

1,7
31,9 ± 

1,3
26,6 ± 

0,5
28,2 ± 

1,5
28,4 ± 

1,9
27,5 ± 

2,1
36,8 ± 

1,7
Диаметр глаза 19,9 ± 

0,6
19,6 ± 

0,5
21,2 ± 

0,5
20,8 ± 

1,0
19,2 ± 

1,0
21,4 ± 

0,3
20,6 ± 

0,8
18,3 ± 

0,5
20,9 ± 

0,7
21,3 ± 

0,7
Заглазничный  
отдел головы

46,6 ± 
2,5

53,4 ± 
1,4

54,0 ± 
0,8

48,5 ± 
2,7

49,6 ± 
0,4

51,6 ± 
0,7

51,2 ± 
1,6

53,4 ± 
2,0

51,6 ± 
2,4

41,9 ± 
2,3

В водных объектах г. Надыма (р. Надым, 
оз. Янтарное) и пос. Тазовского, а также в 
оз.  Большое Антьятское и р. Пышма каче-
ство среды оценивается как существенное 
(значительное) отклонение от нормы, по-
скольку соответствует IV баллу экологиче-

ского состояния. В оз. Каишкуль и р.  Ала
буга показатели ФА окуней были проме-
жуточные и соответствовали II (начальные 
(незначительные) отклонения от нормы) и 
III баллу (средний уровень отклонения от 
нормы) (табл. 3).

Таблица 3 — Показатели флуктуирующей асимметрии окуня

Водоем Процент  
асимметричных особей

Интегральный  
показатель стабильности 

развития рыб

Балл экологического 
состояния*

р. Таз 90,9 ± 6,1 0,44 IV
р. Надым 92,5 ± 4,2 0,44 IV
оз. Янтарное 95,0 ± 3,5 0,43 IV
р. Ханаяха 66,7 ± 13,6 0,22 I
р. Кирилл-Высъягун 63,6 ± 14,5 0,24 I
р. Айкаёган 80,7 ± 7,1 0,25 I
оз. Большое Антьятское 80,4 ± 5,9 0,39 IV
оз. Каишкуль 77,8 ± 13,9 0,31 II
р. Пышма 88,1 ± 5,0 0,43 IV
р. Алабуга 77,3 ± 8,9 0,37 III

* Баллы соответствуют качеству среды: I — условно нормальное; II — начальные (незначитель-
ные) отклонения от нормы; III — средний уровень отклонения от нормы; IV — существенное (значи-
тельное) отклонение от нормы, по пятибалльной шкале [20].

Генетическая изменчивость и дифферен-
циация популяций окуня, обитающего в во-
доемах Западной Сибири, были изучены с ис-
пользованием двух видов генетических мар-

кёров. Методом аллозимного анализа было 
изучено 15 локусов (LDHA, LDHB, AAT, ME, 
SOD1, SOD2, MY1-5, EST-1-4), полиморфизм 
выявлен по локусам EST-2, SOD-1, LDHA, 

Окончание табл. 2
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ME, MY1 и MY3. Во всех случаях полимор-
физм обусловлен наличием двух кодоминант-
ных аллелей, кроме локуса MY1, по которому 
полиморфизм связан с наличием 0-аллеля. 

Несмотря на большое число полиморфных 
локусов, уровень аллозимного полиморфизма 
окуня был низким, так как в разных выборках 
полиморфны были разные системы (табл. 4). 

Таблица 4 —	 Частоты аллелей изоферментных локусов и показатели аллозимной изменчивости реч-
ного окуня 

Локус Аллель оз. Янтарное
(n = 19)

р. Алабуга
(n = 19)

р. Пышма
(n = 20)

оз. Большое Антьятское 
(n = 20)

EST2 100
93

0,579
0,421

1,000
0

1,000
0

0,700
0,300

LDHA 100
90

1,000
0

1,000
0

0,925 
0,075

1,000
0

SOD1 100
90

0,210
0,790

0,895
0,105

1,000
0

1,000
0

ME 100
95

1,000
0

1,000
0

0,950
0,050

1,000
0

MY1 100
0

1,000
0

1,000
0

0,975
0,025

0,800
0,200

MY3 100
98

1,000
0

1,000
0

0,875
0,125

0,750
0,250

Р95 % 0,133 0,067 0,133 0,200
HO 0,007 0,000 0,030 0,040
HE 0,056 0,013 0,034 0,076
na 1,13 1,07 1,26 1,20
ne 1,11 1,02 1,03 1,12

По локусам LDHA и MY1 выявлены 
редкие аллельные варианты в выборке из 
р.  Пышма. Полиморфизм по локусам ми-
огенов выявлен у окуня из р. Пышма и 
оз.  Большое Антьятское, по эстеразным — 
из озер Большое Антьятское и Янтарное. 
Отклонение от равновесия Харди — 
Вайнберга выявлено в популяции окуня 
оз. Янтарное по локусу EST2 (p < 0,001), 
р. Алабуга — по локусу SOD1 (p < 0,001), 
р. Пышма — по локусу ME (p < 0,001), 
оз. Большое Антьятское — по локусам EST2 
и MY1 (p < 0,001). Во всех случаях наблю-
дался дефицит гетерозиготных генотипов. 

В целом доля полиморфных локусов у 
окуня составила 0,400, средняя наблюдае-
мая гетерозиготность (HO) была равна 0,0197, 
ожидаемая (HE) — 0,0658. Показатели из-
менчивости по отдельным выборкам были 
существенно ниже и варьировали в преде-
лах: Р95  %  = 0,067–0,133; HO = 0,000–0,007; 
HE  = 0,013–0,076. Самые высокие показате-

ли изменчивости наблюдались у окуня из 
оз. Большое Антьятское, самые низкие — из 
р. Алабуга (см. табл. 4). 

Генетические дистанции Нея между по-
пуляциями окуня варьировали в пределах 
0,002–0,059 и были наибольшими между 
окунем из оз. Янтарное и другими водо-
емами (табл. 5). Показатель генетическо-
го сходства (IN) между популяциями окуня 
оз. Янтарное и р. Алабуга был равен 0,9557, 
генетическая дистанция (DN) — 0,0453. Эти 
популяции разделены значительным гео-
графическим расстоянием (более 1500 км) 
и принадлежат разным речным бассейнам. 
Наименьшие генетические дистанции (DN = 
0,0024) были между выборками окуня рек 
Пышма и Алабуга, принадлежащих к бассей-
ну Иртыша и разделенных незначительным 
расстоянием. Дендрограмма генетических 
дистанций хорошо согласуется с взаимным 
расположением исследованных водоемов 
(рис. 2). 
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Таблица 5 — Показатели генетической дифференциации окуня по данным разных методов 
Вид маркёра FST (GST) Nm IN DN

Аллозимы 0,327 0,51 0,942–0,998 0,002–0,059
ISSR* 0,311 1,11 0,740–0,996 0,004–0,301

* ISSR (от англ. inter simple sequence repeats) — последовательности, ограниченные простыми по-
вторами. 

Рисунок 2 — Дендрограмма генетических дистанций Нея по аллозимным локусам  
речного окуня из разных водоемов:  

1 — оз. Янтарное; 2 — р. Алабуга; 3 — р. Пышма; 4 — оз. Большое Антьятское

Методом ISSR-PCR с двумя видами прай-
меров было проанализировано 7 выборок 
и получено 26 бэндов (рис. 3). В отличие от 
аллозимов, по ДНК-маркёрам показатели 
изменчивости окуня были выше. Доля по-
лиморфных ISSR-бэндов составила 100 %, 

генетическое разнообразие Нея (h) — 0,31. 
В  отдельных популяциях окуня показатели 
полиморфизма варьировали в широких пре-
делах: доля полиморфных бэндов — от 0,539 
до 0,962, генетическое разнообразие Нея 
(h) — 0,19–0,33 (табл. 6). 

Рисунок 3 — Электрофореграмма ISSR-паттернов речного окуня с праймером UBC-807:  
1–13 — разные особи; М — маркёр молекулярных масс ДНК 100 bp. (2%-й агарозный гель)

Таблица 6 — Показатели полиморфизма ISSR окуня из разных водоемов
Водоем n P h na

р. Таз 22 0,962 0,33 1,96
р. Надым 30 0,643 0,24 1,19
оз. Янтарное 30 0,786 0,29 1,19
оз. Большое Антьятское 20 0,923 0,33 1,92
оз. Каишкуль 9 0,731 0,24 1,73
р. Пышма 20 0,962 0,32 1,96
р. Алабуга 22 0,539 0,19 1,54

Всего 153 1,000 0,31 2,00



Вестник рыбохозяйственной науки. 2019. Т. 6. № 3 (23). Июль

	 Морфология и генетическая изменчивость речного окуня …	 11

Несмотря на значительную разницу в 
уровнях генетической изменчивости, пока-
затели генетической дифференциации по 
данным двух методов были сопоставимы. 
Исключение составили индексы Нея, размах 
колебаний которых по ISSR-маркёрам был 
больше, чем по аллозимным данным (см. 
табл.  5). Особенно эти показатели различа-
лись для географически удаленных и изо-
лированных озерных популяций. Так, наи-
меньшие индексы сходства и максимальные 
генетические дистанции выявлены для попу-
ляций изолированного оз. Каишкуль и наибо-
лее удаленных рек Таз и Алабуга. 

Обсуждение результатов
Характер аллозимного полиморфизма, а 

также уровни генетической изменчивости по 
изоферментным маркёрам в популяциях оку-
ня, обитающего в водоемах Западной Сибири, 
соответствовали таковым, описанным в лите-
ратуре. Сопоставимый относительно низкий 
уровень аллозимного полиморфизма был 
установлен в популяциях окуня из водоемов 
Швеции, Ирландии, Шотландии, побережья 
Балтийского моря [27], а также в швейцар-
ских озерах [8]. По сравнению с другими 
видами рыб Обь-Иртышского бассейна, ге-
нетическая структура которых изучена нами 
по тем же генетическим маркёрам [24; 28], 
окунь имеет самый низкий уровень аллозим-
ного полиморфизма. По-видимому, мономор-
физм по аллозимным локусам характерен для 
данного вида рыб. Причина низкого уровня 
аллозимного полиморфизма окуня не понят-
на, тем более что низкий биохимический по-
лиморфизм этого вида резко контрастирует с 
широкой морфологической изменчивостью, 
фенотипическим разнообразием, например 
по окрасочным морфам, а также высокой эко-
логической пластичностью [29]. 

Несмотря на низкий уровень аллозим-
ной изменчивости, генетическая дифферен-
циация между популяциями окуня хорошо 
выражена. Показатель межпопуляционной 
составляющей генетической изменчивости 
высокий (FST = 0,327) и свидетельствует о 
децентрализованном характере генетическо-
го полиморфизма этого вида. Наличие отно-

сительно редко встречающихся в некоторых 
популяциях аллелей позволяет использовать 
их в качестве маркёров популяционной при-
надлежности.

Дефицит гетерозиготных генотипов, ко-
торый наблюдался как по отдельным локу-
сам, так и в среднем, может быть обусловлен 
эффектом Валунда и свидетельствует о нали-
чии у окуня исследуемых водоемов скрытой 
внутрипопуляционной структуры. Указания 
на формирование окунем в пределах одно-
го водоема репродуктивно изолированных 
группировок имеются в литературе [14; 30]. 
Субпопуляции могут быть генетически изо-
лированы при наличии контрастных эколо-
гических условий даже при отсутствии види-
мых барьеров и незначительных расстояний 
[31; 32], а также в экологически гомогенной 
среде малых озер [33]. Механизмы такой вну-
трипопуляционной генетической дифферен-
циации пока не известны и требуют дальней-
ших исследований.

В отличие от аллозимов, уровень измен-
чивости нейтральных ДНК-маркёров сопо-
ставим с аналогичными показателями других 
видов рыб Обь-Иртышского бассейна [24]. 
Данные об изменчивости ISSR-маркёров 
окуня в литературе отсутствуют, однако есть 
указания на высокий уровень полиморфиз-
ма этого вида по другим нейтральным ДНК-
маркёрам. Так, значительный полиморфизм 
по микросателлитам описан у окуня из Китая 
[13] и Прикаспийского региона [34], по IRAP-
маркёрам — из Прибалтики [12]. Высокий 
уровень генетической дифференциации по-
пуляций окуня выявлен по RAPD и мтДНК 
[9–11]. В то время как аллозимные маркёры 
могут быть использованы для дифференци-
ации географически удаленных популяций 
окуня, полиморфизм по нейтральным ДНК-
маркёрам позволяет дифференцировать близ-
ко расположенные популяции, например из 
разных озер и рек одного и того же речного 
бассейна. 

Заключение
В целом состояние популяций речного 

окуня изученных частей Обь-Иртышского 
бассейна можно оценить как удовлетвори-
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тельное. При этом наблюдается значительная 
вариабельность морфологических признаков 
окуня из разнотипных водоемов, которая под-
тверждает представление о высокой эколо-
гической пластичности этого вида. Большее 
значение для формирования морфологиче-
ского облика рыб имеет тип водоема (озеро 
или река), причем, судя по размерным харак-
теристикам, в речных экосистемах складыва-
ются более благоприятные условия для раз-
вития рыб. 

В то же время существенное влияние на 
окуня оказывает и уровень антропогенной 
нагрузки, который в ряде исследованных во-
доемов (р. Надым, оз. Янтарное, оз. Большое 
Антьятское и р. Пышма) настолько большой, 
что оказывает дестабилизирующее влияние 
на морфогенез рыб. Данные об уровнях флук-
туирующей асимметрии окуня могут быть 
использованы для проведения мониторинга 
состояния водных объектов и степени благо-
получия среды для других, более ценных в 
промысловом отношении видов рыб.

Высокие уровни дифференциации попу-
ляций окуня позволяют использовать данные 
об изменчивости генетических маркёров для 
идентификации популяционной принадлеж-
ности рыб, в том числе, с практической це-
лью — установления источников происхож-
дения рыбной продукции или источников 
биологических инвазий.
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THE MORPHOLOGY AND GENETIC VARIATION  
OF THE EURASIAN PERCH PERCA FLUVIATILIS (PERCIDAE)  

IN THE FLUVIAL AND LACUSTRINE ECOSYSTEMS OF WESTERN SIBERIA

O.N. Zhigileva, A.G. Yegorova, A.V. Saryapova

Tyumen State University, 
625023, Russia, Tyumen

The morphological and genetic variation of the Eurasian perch Perca fluviatilis (Linnaeus, 1758) 
from the water bodies of Western Siberia — Rivers Taz, Nadym, Khanayakha, Kirill-Vysyagun, Aikayogan, 
Pyshma, Alabuga and lakes Yantarnoye, Bolshoye Antyatskoye and Kaishkul — is discussed. In all the in-
vestigated perch populations, females prevailed in the ratio 1 : 1.2–2. A tendency was observed for a shift of 
the fish age towards domination of the older age groups in the direction from North to South. No regularity 
in the change of the morphometric parameters of the perch in the latitudinal direction was found. The size of 
the perch was found to be larger in the rivers, compared to the lakes. The ecological well-being of the perch 
populations was evaluated based on the fluctuating asymmetry parameter. The proportion of asymmetric fish 
in the perch populations varied from 64% in the River Kirill-Vysyagun to 95% in Lake Yantarnoye. The state 
of the small rivers of the Yamal-Nenetsky autonomous district and of the Khanty-Mansiysky autonomous 
district (Kirill-Vysyagun, Aikayogan and Khanayakha) may be characterized as conditionally normal, al-
though they flow on the territories of oil fields. In the water bodies of the city of Nadym (River Nadym, Lake 
Yantarnoye) and of the settlement of Tazovskoye, in Lake Bolshoye Antyatskoye and in the River Pyshma in 
the Tyumen district, the quality of the environment was evaluated as significantly deviating from the norm. 
In the investigated water bodies of the south of the Tyumen region (Lake Kaishkul and the River Alabuga), 
the perch characteristics corresponded to the initial and medium levels of deviation from the norm. In the 
perch populations of the Ob-Irtysh basin, a low level of genetic variation was revealed based on allozyme 
markers, and a medium level — based on DNA markers. Genetic variation of perch has a decentralized 
character: the inter-population component accounts for more than 30% of the variation. Allozyme markers 
may be used for differentiating geographically remote perch populations.  Polymorphism according to neu-
tral DNA-markers allows differentiation of perch populations from different lakes and rivers belonging to 
the same river basin.

Key words: river perch; Perca fluviatilis; fluctuating asymmetry; genetic variation; allozyme; DNA-mark-
er; ISSR; Western Siberia
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