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Bioindication influence of climatic anomalies on estuarine zooplankton of small tributary of flatland 

reservoir using mathematical methods 

S.E. Bolotov 

The changes of hydrobiological regime in mouth area of small tributary of flatland reservoir in condition of 

weather and climate anomalies have been analyzed. It have been shown, that under influence of high warm-

ing up of water at anomalously fervent years the faunal and biocenotic differences of hydroecological zones 

in mouth area are disappear. Additionally, this causes changes in seasonal dynamics of development of the 

zooplankton communities and activates ecotone buffer system, which is determines weakened response of 

zooplankton of frontal zone of tributary mouth area to the anomalously high water temperatures. 

 

 

 

Ряпушка (Coregonidae, Salmoniformes) Рыбинского водохранилища: 

происхождение и генетическое разнообразие популяции. 

Е.А. Боровикова
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В работе исследован полиморфизм ND-1 фрагмента митохондриальной ДНК ряпушки (Coregonus albula) Ры-

бинского водохранилища. Полученные данные подтверждают близость рыбинской популяции с популяцией 

Белого озера. В то же время значительная дивергенция одного из гаплотипов позволяет предполагать вклад в 

формирование современной популяции Рыбинского водохранилища сиговых-интродуцентов. Значительный 

уровень полиморфизма мтДНК исследованной популяции, связанный с высокой скоростью мутационного про-

цесса, может быть обусловлен как влиянием условий среды, так и гибридизацией. 

 

Введение 

В составе ихтиофауны Рыбинского водохранилища ряпушка (Coregonus albula) отмечается с 

1943 года (Васильев, 1952). Принято считать, что рыбинская ряпушка является выселенцем из Белого 

озера. Данная точка зрения подтверждалась результатами сравнения ряда морфологических призна-

ков ряпушек из этих водоемов (Васильев, 1952). В то же время известно, что в середине прошлого 

века в водохранилище проводились масштабные интродукции представителей рода Coregonus, в том 

числе и ряпушки из разных водоемов Европейского Севера России (обзор: Кудерский, 2001). Счита-

ется, что ни одна из предпринятых интродукций не была успешна (Экологические проблемы.., 2001), 

однако детальные исследования по оценке вклада сиговых-интродуцентов в формирование совре-

менной популяции ряпушки водохранилища проведены не были. Среди методов, позволяющих про-

яснять особенности формирования той или иной популяции, анализ полиморфизма митохондриаль-

ной ДНК (мтДНК) — одна из наиболее удобных методик (Avise, 2000). Поэтому целью настоящей 

работы стало исследовать полиморфизм мтДНК популяции ряпушки Рыбинского водохранилища и 

на основе полученных результатов проанализировать возможные сценарии ее формирования. 

Материалы и методы. 

Выборки ряпушки были взяты из нескольких точек Рыбинского водохранилища в 2009–2010 

годах (рис. 1). Для анализа полиморфизма мтДНК использовали замороженные пробы тканей (печени 

и/или белых мышц). Тотальную клеточную ДНК выделяли с использованием набора реагентов 

DIAtom
TM

DNAPrep100 (изготовитель ООО «ИзоГен», Москва). С полученных образцов клеточной 

ДНК с помощью ПЦР синтезировали фрагмент мтДНК длиной примерно 2050 пар нуклеотидов (п.н.), 

включающий ген, кодирующий субъединицу I NADH-дегидрогеназного комплекса (ND-1 фрагмент). 

Синтез фрагмента (амплификацию) проводили с применением праймеров, разработанных (Cronin et 

al., 1993): 

LGL381: 5’-ACCCCGCCTGTTTACCAAAAACAT-3’– прямой; 

LGL563: 5’-GGTTCATTAGTGAGGGAAGG-3’ – обратный. 

Амплификационная смесь состояла из 25 мкл буфера для амплификации («Fermentas», Литва), 

100-300 нг тотальной клеточной ДНК, по 10-15 пмоль каждого из двух праймеров, по 200 нмоль каж-
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дого из четырех дезоксирибонуклеотидов и 0.5-1 ед. Taq-полимеразы («Бионем», Москва; 

«Fermentas», Литва). Программа амплификации ND-1 фрагмента включала этап первоначальной де-

натурации ДНК: +95С — 5 мин; 32 цикла синтеза фрагмента: +95°С — 1 мин, +53°С — 50 сек, 

72°С — 1 мин 30 сек; заключительный этап достройки концов: +72°С — 5 мин. 

Для ПДРФ-анализа (поли-

морфизм длин рестриктных фраг-

ментов) ND-1 фрагмента в работе 

использован набор из 16 эндонукле-

аз рестрикции (рестриктаз), которые 

позволяют выявлять полиморфизм 

мтДНК в популяциях сиговых рыб 

(Politov et al., 2000). Анализ длин 

рестриктных фрагментов после 

расщепления ПЦР-продукта прово-

дили в 2%-ном агарозном геле для 

всех рестриктаз за исключением 

BstN I. В последнем случае длины 

фрагментов анализировали в 1.3%-

ном геле. С целью выявления поли-

морфизма, проявляющегося на 

уровне низкомолекулярных фраг-

ментов, продукты расщепления ис-

следуемого участка мтДНК фермен-

тами Dde I и Hae III анализировали 

также в 11%-ном полиакриламид-

ном геле. Для электрофореза ис-

пользовали трис-ЭДТА-боратную 

буферную систему (Маниатис и др., 1984). После электрофореза агарозные и полиакриламидные гели 

окрашивали раствором бромистого этидия и проводили визуализацию в ультрафиолетовом свете. На 

основании полученных данных составляли комплексные гаплотипы для каждого образца. В составе 

комплексных гаплотипов соблюдался следующий порядок рестриктаз: Ase I, Ava II, Bsp1286 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, Tag I. 

Для характеристики полиморфизма на уровне мтДНК использовали показатели нуклеотидного 

(π) и гаплотипического (Н) разнообразия, которые рассчитывали в пакете программ Arlequin 3.01. 

(Excoffier et al., 2006). Доля различных нуклеотидов между комплексными гаплотипами (р) рассчита-

на согласно (Ней, Кумар, 2004). Гетерогенность частот гаплотипов в выборках из разных точек Ры-

бинского водохранилища оценивали в программе CHIRXС (Zaykin, Pudovkin, 1993). 

Результаты 

Всего для ряпушки Рыбинского водохранилища описано 11 комплексных гаплотипов (табл. 1). 

Полиморфными оказались сайты узнавания 14 ферментов рестрикции; сайты узнавания двух фермен-

тов — Hinf I и Hph I были мономорфны. Доминирует в популяции рыбинской ряпушки комплексный 

гаплотип BL: частота его превышает 60% (табл. 1). Гаплотип Е, обычно преобладающий в популяци-

ях ряпушки Европейского Севера России, в Рыбинском водохранилище имеет низкую частоту. Кроме 

перечисленных выше обнаружено 8 уникальных, характерных только для данной популяции, ком-

плексных гаплотипов (RY1-RY8), частоты которых варьируют от 0.014 до 0.134 (табл. 1). 

Большинство гаплотипов, обнаруженных в популяции водохранилища, происходят от гаплоти-

па BL и дифференцированы друг от друга нуклеотидными заменами в одном-двух сайтах рестрик-

ции. Исключение составляет лишь гаплотип RY1: отличие его от остальных гаплотипов обусловлено 

заменами в шести – семи сайтах из 157 проанализированных. Величина дивергенции при попарном 

сравнении всех гаплотипов (индекс р) варьирует от 0.6% до 4.5%. Наибольшие значения индекса, 

4.5%, отмечены при сравнении с гаплотипом RY1; среднее значение показателя для популяции ры-

бинской ряпушки равно 1.8%.  

Рис. 1. Места отлова ряпушки в Рыбинском водохранили-

ще: 1 — около пос. Брейтово (2010 г.); 2 — около пос. Го-

релово (2010 г.); 3 — Всехсвятское (2009 г.). 
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Сравнение выборок ряпушки из разных точек водохранилища по набору и частотам комплекс-

ных гаплотипов позволило выявить их гетерогенность (χ
2
=42.67, df=20, p=0.014). Как видно из табли-

цы 1, гаплотипы RY2-RY4 были обнаружены только в выборке “Всехсвятское”, в то время как RY5-

RY8 и ALBB2 оказались характерными лишь для выборки, отловленной у поселка Брейтово. 

 

Таблица 1. Частоты комплексных гаплотипов, показатели гаплотипического (Н) и нуклеотидного (π) 

разнообразия популяции ряпушки Рыбинского водохранилища. 

N 

п/п Название гаплотипа 

Выборки ряпушки, отловленные в разных точках  

Рыбинского водохранилища 

“Всехсвятское” “Брейтово” “Горелово” всего за 2009–2010 г.г. 

1 E 0.042 0.021 0.333 0.107 

2 BL 0.666 0.574 0.667 0.607 

3 RY1 0.166 0.128  — 0.134 

4 RY2 0.042  —  — 0.014 

5 RY3 0.042  —  — 0.014 

6 RY4 0.042  —  — 0.014 

7 RY5  — 0.043  — 0.027 

8 RY6  — 0.021  — 0.014 

9 RY7  — 0.064  — 0.041 

10 RY8  — 0.128  — 0.014 

11 ALBB2  — 0.021  — 0.014 

Всего  24 47 3 74 

H 0.5434±0.1111 0.6438±0.5655 0.6667±0.3143 0.5967±0.0616 

π 0.0078 0.8142 0.0014 0.0068 

 

Обсуждение 

Высокая частота гаплотипа BL в популяции рыбинской ряпушки подтверждает ее близость с 

ряпушкой Белого озера — в белозерской популяции этот гаплотип является доминирующим. Более 

того, общим с белозерской ряпушкой является и гаплотип ALBB2, обнаруженный в выборке “Брей-

тово”. В то же время для популяции Рыбинского водохранилища характерен более высокий уровень 

полиморфизма исследованного фрагмента мтДНК. Так, показатели гаплотипического и нуклеотидно-

го разнообразия рыбинской популяции равны 0.59 и 0.007 (табл. 1), соответственно, в то время как 

для белозерской популяции их оценки составили лишь 0.19 и 0.001 (Боровикова, 2009). Кроме того, в 

популяции Рыбинского водохранилища значительна частота уникального гаплотипа RY1, в своем 

происхождении наиболее далеко отстоящего от гаплотипа BL по сравнению с другими выявленными 

гапотипами. 

Полученные данные позволяют предполагать смешанное происхождение популяции рыбин-

ской ряпушки: очевидно, предки носителей гаплотипа RY1 не являются вселенцами из Белого озера, 

а были интродуцированы в водохранилище из иной донорной популяции, при чем, согласно оценкам 

разных авторов уровень дивергенции мтДНК более 4% характеризует не только уровень географиче-

ских изолятов, но и межвидовой уровень (Ovenden et al., 1988; Картавцев, Ли, 2006). В то же время 

установить источник происхождения данного гаплотипа затруднительно — ни в одной из исследо-

ванных на данный момент популяции сиговых рыб Европейского Севера России он выявлен не был 

(Боровикова, 2009). 

Еще одной особенностью популяции ряпушки Рыбинского водохранилища является высокий 

уровень полиморфизма мтДНК, выражающийся в значительном числе редких гаплотипов, несмотря 

на ее менее чем столетний возраст. Как правило, при сокращении численности популяции (что имеет 

место и при расселении) уровень полиморфизма мтДНК снижается (Алтухов, 2003). Так, действи-

тельно, для бычка (Proterorhinus sp.), недавно вселившегося в водохранилище, на данный момент вы-

явлен лишь один гаплотип мтДНК (Слынько и др., 2013). Значения же показателей гаплотипического 

и нуклеотидного разнообразия рыбинской популяции являются наибольшими по сравнению с рядом 

нативных популяций ряпушки Европейского Севера России. Лишь для популяции озера Плещеево, 
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возраст которой можно оценить в несколько десятков тысяч лет, эти показатели имеют бóльшие зна-

чения (Боровикова, 2009). 

Низкий уровень дивергенции большинства уникальных гаплотипов друг от друга, а также об-

щее происхождение их от распространенного в водохранилище гаплотипа BL и отсутствие в ранее 

исследованных популяциях ряпушки позволяет предполагать, что они возникли именно в Рыбинском 

водохранилище. Данный факт свидетельствует о значительном ускорении мутационного процесса, 

что могло быть вызвано рядом причин. С одной стороны, значительным скоростям появления мута-

ций в мтДНК могли способствовать неблагоприятные условия обитания в водохранилище, роль кото-

рых в ускорении эволюции популяций обсуждается рядом авторов (Скулачев, 1999; Алтухов, 2003 и 

многие другие). 

С другой стороны, привести к резкому увеличению скорости мутирования могла гибридизация, 

повышающая нестабильность геномов (Chapman, Burke, 2007). Известно, что представители не толь-

ко разных видов, но даже родов семейства сиговых, легко скрещиваются друг с другом, давая плодо-

витое потомство (Svärdson, 1979). В условиях, когда в водохранилище вселялись многочисленные 

формы и виды гибридизация (в том числе и интрогрессивная) могла происходить достаточно часто. 

Гетерогенность выборок ряпушки из разных точек водохранилища может быть связана с при-

чинами случайного характера: поскольку частоты уникальных гаплотипов в популяциях, как прави-

ло, низки, носители каждого их них случайно могли быть отловлены лишь в один сезон. Несмотря на 

подобную гетерогенность, скорее всего популяция водохранилища едина, так как ряд гаплотипов, 

выявленных в одной точке, связаны в своем происхождении с гаплотипами, обнаруженными в дру-

гой. 

Таким образом, на основе полученных данных можно сделать следующие выводы: 1. популя-

ция ряпушки Рыбинского водохранилища имеет смешанное происхождение; 2. для популяции ры-

бинской ряпушки характерен высокий уровень полиморфизма мтДНК, что не типично для недавно 

сформировавшейся популяции. Значительный уровень полиморфизма мтДНК, связанный с высокой 

скоростью мутационного процесса, может быть обусловлен как влиянием условий среды, так и гиб-

ридизацией. 
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Vendace (Coregonidae, Salmoniformes) of the Rybinsk reservoir: 

origination and genetic polymorphism of the population. 

E.A. Borovikova 

Polymorphism of the mitochondrial ND-1 fragment of the vendace (Coregonus albula) from Rybinsk reser-

voir was investigated. Revealed data support close relationship of the Rybinsk reservoir population and cisco 

population from Lake Beloye (Upper Volga basin). At the same time considerable differentiation one of the 

mtDNA haplotypes allow supposing participation of introduction coregonid fish in formation of the reservoir 

vendace population. High level of the mtDNA polymorphism revealed for this population may be condi-

tioned by rapid speed of the mutation process connected with environmental conditions’ influence and/or 

hybridization. 

 

 

 

Липидные показатели тканей окуня Perca fluviatilis L. и ерша Gymnocephalus cernuus L. 

из акваторий промышленных центров Онежского озера 
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Проведено исследование липидного состава тканей окуня Perca fluviatilis L. и ерша Gymnocephalus cernuus L., 

обитающих в акваториях Онежского озера с разной степенью антропогенного влияния. В результате проведен-

ной работы установлены различия в содержании практически всех изученных показателей в печени рыб. Наи-

большая количественная разница в жабрах окуня и ерша была показана для структурных компонентов. Липиды 

мышц у рыб из Петрозаводской губы и Повенецкого залива не отличались, за исключением некоторых пара-

метров. Обнаружены межвидовые особенности липидного состава тканей рыб. 

 

Введение 

Онежское озеро является вторым по величине пресноводным водоемом Европы и служит важ-

ной водно-транспортной магистралью, широко используется для водоснабжения населенных пунктов 

Карелии, а также имеет большое рыбохозяйственное значение. На долю Онежского озера приходится 

около 40% общего улова рыбы в пресных водах Карелии (Состояние водных …, 2007). Ихтиофауна 

водоема довольно разнообразна и представлена 36 видами (15 семейств), в том числе и ценными 

промысловыми – лососевыми и сиговыми рыбами (Ильмаст и др., 2010). Однако, их ареал простран-

ственно неоднороден: наиболее многообразен видовой состав в центральной части Онежского озера, 

которая сохраняет черты олиготрофного водоема, а в загрязненных губах прослеживается тенденция 

к снижению разнообразия и численности гидробионтов. Поэтому, в качестве водных биоресурсов 

особое значение приобретают не так массово используемые в промышленном рыболовстве виды – 

окуневые, карповые и другие. 

Одним из основных источников загрязнения Онежского озера являются сточные воды про-

мышленных центров, к которым относятся Петрозаводск и Медвежьегорск. Большой объем хозяйст-




