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ГЕНЕТИЧЕСКАЯ ДИФФЕРЕНЦИАЦИЯ ПОПУЛЯЦИЙ СИГОВ БАССЕЙНА БЕЛОГО МОРЯ  

Е.А. БОРОВИКОВА, Н.Ю. ГОРДОН, Д.В. ПОЛИТОВ 
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С помощью метода рестриктного анализа ПЦР-амплифицированного фрагмента митохонд-
риальной ДНК (мтДНК), кодирующего субъединицу 1 NADH-дегидрогеназного комплекса 
(ND 1), получены данные о генетической дифференциации популяций сига Coregonus lavare-
tus (L.) бассейна Белого моря. Описан полиморфизм популяций по сайтам 17 эндонуклеаз 
рестрикции. Выявлены генетические различия взятых в анализ популяций: при UPGMA-
кластеризации сиги р. Умбы, Сев. Двины, Кубенского оз. (Вологодская обл.) образуют одну 
группу, в то время как сиги р. Кереть и Сямозера (Карелия) – другую. Полученные данные свиде-
тельствуют о возможности существования в Бело-Баренцевоморском приледниковом убежище 
собственной расы сига, давшей начало современным популяциям сигов Сев. Двины и р. Умбы.  

E.A. Borovikova, N.Yu. Gordon & D.V. Politov. Genetic differentiation of the European 
whitefish Coregonus lavaretus (L.) populations of the White Sea basin // The study, sustainable use and 
conservation of natural resources of the White Sea. Proceedings of the IXth International Conference, October, 11-
14, 2004. Petrozavodsk, Karelia, Russia. Petrozavodsk, 2005. P. 62-66. 

Restriction fragment length polymorphisms (RFLPs) in the PCR-amplified NADH-
dehydrogenase–1 gene of the mtDNA have been used to analyse variability within and between seven 
populations of the European whitefish Coregonus lavaretus (L.) of the White Sea basin. Analysis of 
genetic divergence among whitefish populations revealed two distinguished groups: 1) Umba River 
(Murmansk region), Severnaya Dvina River (Arkhangelsk region), Kubenskoe Lake (Vologda region) 
and 2) Keret’ River, Lake Syamozero (Karelia). These data evidence for the origin of whitefish 
populations of Umba River, Severnaya Dvina River and Kubenskoe Lake from distinct White Sea – 
Barents Sea refugial race, which differs from the Baltic and Siberian lineages. 

Введение 
Сиговые рыбы (подсем. Coregoninae, отр. 

Salmoniformes) широко распространены в ледовито-
морском и балтийскоморском бассейнах, являясь 
важным компонентом экосистем и объектом рыбно-
го промысла местного значения. Сложная внутри-
видовая дифференциация сиговых обусловлена их 
высокой пластичностью и способностью приспосаб-
ливаться к меняющимся условиям среды, а также 
легкостью гибридизации между разными формами 
(Решетников, 1977, 1980; Пирожников, 1975; Лебе-
дев, 1982; Сендек, 2000, 2003, 2004). Наиболее ши-
роко распространены сиги полиморфного комплекса 
форм Coregonus lavaretus (L.). В частности. на Севе-
ро-Западе России сиги этого комплекса представле-
ны множеством морфологических (много- и мало-
тычинковых) и экологических (речных или озерных, 
жилых или проходных, ранне- или поздненере-
стующих) форм. Особый интерес с точки зрения 
дифференциации представляют популяции сигов 
бассейна Белого моря, поскольку здесь при отступ-
лении ледника шла гибридизация с балтийскомор-
скими формами (Правдин, 1947; Новиков, 1951). 
Кроме того, именно с водоемами бассейна Белого 

моря связано прониковение сигов с территории Си-
бири в Европейскую часть России (Решетников, 
1977, 1980; Шапошникова, 1977). 

В свете объективной сложности идентификации 
и установления родственных взаимоотношений си-
гов, связанных с использованием морфоэкологиче-
ских критериев (Берг, 1948; Решетников, 1977, 1980; 
Китаев, 1976, 1981) в последнее время все большее 
значение приобретают молекулярно-генетические 
методы (Bodaly et al., 1994; Politov et al., 2000, 2002, 
2004; Сендек, 2000, 2003; Sendek, 2004).  

Настоящее исследование посвящено генетиче-
ской дифференциации сигов бассейна Белого моря в 
свете данных анализа полиморфизма длин рестрик-
ционных фрагментов (ПДРФ) амплифицированного 
в полимеразной цепной реакции (ПЦР) ND1-
фрагмента мтДНК. 

 
Материал и методика 

Для исследования были взяты семь выборок си-
га обыкновенного Coregonus lavaretus (L.) из водо-
емов бассейна Белого моря. Места взятия выборок 
показаны на карте-схеме (рис. 1). 
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Рис. 1. Места взятия выборок 

Препараты тотальной ДНК выделяли из тканей, 
фиксированных этиловым спиртом, по общеприня-
той методике (Маниатис и др., 1984), включающей 
лизис ткани 1% SDS в присутствии протеиназы К и 
депротеинизацию фенолом. Исследовали изменчи-
вость мтДНК с помощью ПЦР-ПДРФ анализа фраг-
мента ND-1. Для амплификации использовались 
олигонуклеотидные праймеры LGL381 и LGL563 
(Cronin et al., 1993). Полимеразную цепную реакцию 
проводили в реакционной смеси объмом 25 мкл, 
содержащей по 10пМ каждого праймера, 10-
кратную смесь dNTP (10мМ), 10-кратный Taq-
буфер, 1,5 ед. активности Taq- полимеразы и 100-
200 нг тотальной ДНК. Режим протекания реакции 
был следующим: предварительная денатурация ДНК 
– 5 мин. при 950С; 32 цикла составляли денатурация 
– 1 мин. при 950С; гибридизация праймеров – 50 сек. 
при 540С; элонгация – 1 мин. 45 сек. при 720С; за-
вершающее наращивание продукта – 5 мин. при 
720С. Фрагмент ND-1 обрабатывали рестрикцион-
ными эндонуклеазами в условиях, рекомендованных 
изготовителем («Сибэнзим», г. Новосибирск; 
Fermentas, Литва). В работе были использованы сле-
дующие рестриктазы: Ase I, Ava II, BsaJ I, Bsp 1286 
I, BstN I, BstU I, Dde I, Dpn II, Hae III, Hha I, Hinc II, 
Hinf I, Hph I, Nci I, Rsa I, Msp I, Taq I. Фрагменты 
рестрикции фракционировали с помощью метода 
электрофореза в горизонтальной камере в 2,5 %-ном 
агарозном геле и визуализировали после окрашива-
ния бромистым этидием в УФ-свете. Размер фраг-
ментов определяли с помощью ДНК-маркеров 1 
тыс. п.н. и 100 п.н. («Сибэнзим»; Fermentas). При 
идентификации гаплотипов исходили из получен-

ных ранее данных и системы обозначений (Politov et 
al., 2000, 2004). Анализ данных выполнен при по-
мощи компьютерной программы TFPGA (Miller, 
1997). Для построения дендрограмм применен метод 
UPGMA-кластеризации по величинам генетических 
расстояний DN (Nei, 1978). 

 
Результаты 

Данные, полученные в результате ПЦР-ПДРФ 
анализа ND1 фрагмента мтДНК, показали, что по 
сайтам семи рестриктирующих эндонуклеаз все вы-
борки сигов мономорфны (табл. 1). В выборках раз-
ных лет из популяций сига р. Кереть обнаружен по-
лиморфизм по сайтам 6 рестриктаз, популяции 
нельмушки, сямозерского сига, сига С. Двины - по 
сайтам 5 рестриктаз, популяция сига р. Умбы - по 
сайтам 4 рестриктаз. Интерес представляет тот факт, 
что полиморфными у сигов разных популяций ока-
зались сайты различных эндонуклеаз рестрикции. 
Так у нельмушки полиморфны сайты Dpn II, Dde I, 
BstN I, Hph I, Rsa I; у сига Сев. Двины – Ava II, Dde 
I, Dpn II, Hph I; у сига Сямозера – Ava II, Bsp 1286 I, 
Dpn II, Hae III, Rsa I; у сига р. Умба – Ava II, BsaJ I, 
Msp I, Rsa I; у сигов р. Кереть разных лет поли-
морфны - Ava II, Bsp 1286 I, Dpn II, Hae III, Rsa I, 
Msp I. В целом отмечен низкий уровень полимор-
физма: доля полиморфных сайтов рестрикции не 
превышает 29%. Для сигов р. Кереть доля поли-
морфных сайтов составила 35%. Всего среди семи 
популяций было идентифицировано 16 гаплотипов 
(Табл. 1). Наибольшее разнообразие гаплотипов на-
блюдается в популяции нельмушки: среди 25 особей 
встречается семь гаплотипов. 

1  оз. Кубенское (Вологод-
ская обл.) карликовый 
сиг нельмушка, 

2 оз. Сямозеро (Карелия)  
3 р. Сев. Двина (Архан-

гельская обл.) 
4 Заонежье (Карелия) 
5 Сиг, р. Умба (Мурман-

ская обл.) 
6  р. Кереть (Карелия) 

(2003 г.) 
7 р. Кереть (2004 г.) 
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Генетическая подразделенность популяций си-
гов невелика: показатель межпопуляционной диф-
ференциации FST по всем рестриктазам равен 0,2860. 
Наиболее сильно дифференцируются популяции по 
рестриктазам Ava II, Bsp1286 I, Dpn II, Hae III, Rsa I, 
Msp I, Dde I, Hph I. Генетические дистанции Нея 
между популяциями представлены в таблице 2. 

Кроме того, в ходе работы описаны новые гап-
лотипы по рестриктазам Msp I – (сиг р.Умба, сиг р. 
Кереть) – гаплотип NW; Rsa I – гаплотип K (сиги р. 
Кереть); Hph I – гаплотип C (нельмушка); Dde I – 
гаплотип B1 (нельмушка, сиг Сев. Двины). 

Таблица 1. Частоты встречаемости 16 обобщенных гаплотипов среди семи популяций сигов бассейна Белого 
моря (гаплотипы описаны на основании анализа данных по 17-ти рестриктазам: Ase I, Ava II, BsaJ I, Bsp 1286 I, BstN I, 

BstU I, Dde I, Dpn II, Hae III, Hha I, Hinc II, Hinf I, Hph I, Msp I, Nci I, Rsa I, Taq I) 

Выборка* № Гаплотип 
1 2 3 4 5 6 7 

Общее 
число 

I GWWGWABAWGAWAWAWA 8  1     9 
II GWWGWABAWGAWGWAWA 3 1 4  23 3 4 38 
III GWWGO1AB1AWGAWGWAWA 1       1 
IV GWWGWAB1AWGAWGWAWA 10  1     11 
V GWWGWAB1AWGAWCWAWA 1       1 
VI GWWGWABBWGAWGWAPA 1 3      4 
VII GWWGO1ABAWGAWGWAWA 1       1 
VIII GRWWWABAO1GAWGWAWA  3  3  4 10 20 
IX GWWGWABBWGAWGWAWA  3 1     4 
X GGWGWABBWGAWGWAPW   1     1 
XI GWWGWABAWGAWGNWAWA     4 2  6 
XII GGWGWABAWGAWGWAWA     1 1  2 
XIII GWW1GOABAWGAWGWAWA     1   1 
XIV GWWGWABBWGAWGWAKA       10 10 
XV GRWWWABAO1GAWGNWAWA       3 3 
XVI GWWGWABBWGAWGNWAW1A      1  1 
 Всего  25 10 8 3 29 11 27 113 

* Номера выборок в таблице соответствуют номерам выборок на рисунке 1 
 
Таблица 2. Генетические дистанции DN между популяциями сигов бассейна Белого моря (по Nei, 1978)  

Популяция 1 2 3 4 5 6 7 
1 *****       
2 0,0629 *****      
3 0,0123 0,0217 *****     
4 0,2281 0,1224 0,1990 *****    
5 0,0249 0,0461 0,0085 0,2010 *****   
6 0,0486 0,0086 0,0204 0,0862 0,0237 *****  
7 0,0852 0,0124 0,0484 0,0731 0,0617 0,0085 ***** 

Номера выборок в таблице соответствуют номерам выборок на рисунке 1. 
UPGMA-кластеризация выборок сигов бассейна Белого моря представлена на рис. 2.  

 



Проблемы изучения, рационального использования и охраны ресурсов Белого моря 
 

 

65

 
Рис. 2. UPGMA-дендрограмма на основе матрицы генетических расстояний (Nei, 1978) между выборка-

ми из популяций сигов бассейна Белого моря  

Обсуждение 
1 

ПЦР-ПДРФ анализ фрагмента ND1 мтДНК вы-
явил несколько интересных особенностей в генети-
ческой дифференциации популяций сигов бассейна 
Белого моря. Согласно данным анализа можно вы-
делить две группы популяций сигов. Первая группа 
включает в себя сигов р. Умбы, Сев. Двины и энде-
мичную популяцию карликового сига-нельмушки – 
жилой формы Кубенского озера (Вологодская обл.). 
Вторую группу составляют сиги р. Кереть, а также 
сиги Сямозера. Таким образом, генетические дан-
ные настоящего исследования согласуются с дан-
ными анализа аллозимной изменчивости (Сендек, 
2000, 2003, 2004) и могут служить подтверждением 
выводов о возможности существования в Бело-
Баренцевоморском приледниковом убежище собст-
венной расы сига, давшей начало современным по-
пуляциям сигов Сев. Двины и р. Умбы. Жилая фор-
ма Кубенского озера - карликовый сиг нельмушка 
согласно молекулярно-генетическим данным проис-
ходит от исходной бело-баренцевоморской расы 
сига и близок в своем происхождении малотычин-
ковым сигам Сев. Двины, о чем писал еще 
В.Г. Лебедев на основе анализа морфоэкологиче-
ских данных (Лебедев, 1982). Происхождение и бли-
зость друг другу сигов р. Кереть и Сямозера можно 
объяснить с одной стороны, исходя из данных па-
леолимнологических (Квасов, 1975) и ихтиологиче-
ских (Кудерский, 1987) исследований, согласно ко-
торым на короткий промежуток времени при отсту-
плении ледника сток из приледниковых озер шел в 
направлении с востока на запад через систему Верх-
не-Воложских озер через Вытегорское и Белое озера 
в восточную часть котловины оз. Онежское. Воз-
можно как раз в это время с востока на запад про-
никли предковые формы сигов р. Кереть, Сямозера. 
Кроме наших данных сходство сига-пыжьяна и ся-
мозерского сига отмечено в ряде более ранних срав-

нительных исследований белков и ферментов (Лок-
шина, 1981). Однако есть данные о возможном все-
лении отдельных элементов ихтиофауны Белого 
моря из бассейна Балтийского моря (Осинов, Берна-
че, 1996; Махров и др., 1999; Кудерский, 1961; Пер-
возванский, 1986; Махров, Иешко, 2001; Makhrov et 
al., 2002). Возможно, что сходство сямозерских си-
гов и сигов р. Кереть – результат расселения их в 
поздне- и послеледниковый переиоды, когда пре-
сноводные водоемы бассейнов Белого и Балтийско-
го морей были связаны (Квасов, 1975; Деми-
дов,1993).  

Таким образом, наблюдаемая генетическая 
дифференциация популяций Coregonus lavaretus (L.) 
бассейна Белого моря в значительной мере отражает 
пути заселения Европейского севера России предко-
выми формами сигов. Дальнейший прогресс в фило-
географической реконструкции истории расселения 
сигов комплекса C. lavaretus должен базироваться 
на расширении набора исследуемых молекулярно-
генетических маркеров, тщательном сравнительном 
анализе генетических, морфологических и экологи-
ческих данных, географии и численности выборок. 

 
Работа поддержана программами Российской 

академии наук «Динамика генофондов», «Биоразно-
образие», а также программой «Поддержка науч-
ных школ». Авторы благодарят В. Артамонову, 
Н.Л. Болотову, Н.В. Гордееву, Н.В. Думнич, 
А.Ф. Коновалова, А.А. Махрова, О.П. Стерлигову, 
А.Ф. Шарова и Ю.Н. Шарову за помощь в сборе 
материала. 
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