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Установлен полиморфизм гена цитохрома b мтДНК сибирского чукучана из бассейнов рек 
Индигирки и Колымы. Сравнительный анализ нуклеотидных последовательностей указанно-
го гена сибирского чукучана из рек Колымо-Индигирской низменности и североамериканско-
го чукучана обыкновенного показал, что проникновение этого вида в Азию из Северной Аме-
рики произошло в раннем неоплейстоцене. Значительная доля межгрупповой изменчивости 
(61.8%) обусловлена длительным периодом изоляции сибирского и обыкновенного чукуча-
нов. В то же время полученные данные свидетельствуют о едином предковом генофонде.
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ВВЕДЕНИЕ

Сибирский чукучан С������������������������atostomus��������������� ��������������catostomus���� ���ro�
stratus (Tilesius, 1814) – эндемичный для Северо-
Востока России подвид обыкновенного чукучана 
Сatostomus сatostomus (Forster, 1773). Чукучан – 
типично пресноводная рыба (Берг, 1949; Новиков, 
1966; Кириллов, 1972; Черешнев, 1996, 2008), что 
заставляет его расселяться только в речных бас-
сейнах (Черешнев, 2008). Его проникновение из 
рек Аляски на Чукотку могло произойти в случае 
возникновения на территории арктического побе-
режья Берингии единого Чукотско-Аляскинского 
древнего речного комплекса (Линдберг, 1972; 
Черешнев, 1996, 1998, 2008). Согласно геоло-
гическим данным, во все регрессивные эпохи 
плиоцен-плейстоцена сохранялась преемствен-
ность между ранее заложенными и вновь образо-
ванными речными бассейнами (Пуминов, 1981; 
Бирюков и др., 1982; ��������������������������   Preisnitz�����������������   , 1983), по кото-
рым мог происходить обмен ихтиофауной между 
указанными континентами (Линдберг, 1972; Че-
решнев, 1986, 1996, 1998). В дальнейшем в ре-
зультате геологических событий контакт между 
вселенцами и основной частью ареала вида был 
нарушен. Вследствие разрыва ареала произошло 
разделение вида на обособленные эволюцион-
ные линии. Молекулярно-генетические исследо-
вания и сравнительный анализ нуклеотидных по-

следовательностей генов цитохрома b (cytb), ци-
тохромоксидазы 1 (COI) мтДНК чукучана из рек 
Северной Америки и р. Колыма показали, что 
последний имеет весьма высокий уровень гене-
тических отличий от североамериканского обык-
новенного чукучана (Бачевская и др., 2014а, б). 
Генетические данные, характеризующие сибир-
ского чукучана из р. Колыма, позволили уточ-
нить время проникновения этого вида в Азию из 
Северной Америки и отнести это событие к кон-
цу раннего – началу среднего плейстоцена (Там 
же). Результативность проведенных исследова-
ний генетического разнообразия чукучана р. Ко-
лыма побудила к расширению географии иссле-
дований этого вида. В связи с этим проведены 
молекулярно-генетические работы, целью кото-
рых было изучение нуклеотидной изменчивости 
гена cytb митохондриальной ДНК сибирского чу-
кучана из бассейнов рр. Индигирка и Колыма и 
определение уровня дивергенции данного вида, 
обитающего в реках Азии и Северной Америки.

МАТЕРИАЛ И МЕТОДЫ

В 2015 г. собран биологический материал (61 
особь сибирского чукучана из русла р. Индигир-
ка), в 2016 г. получена выборка образцов (59 осо-
бей) из р. Буюнда (правый приток р. Колыма). 
Для сравнительного анализа привлечены данные 
о нуклеотидных последовательностях гена cytb 
мтДНК чукучана из различных участков основ-
ного русла Колымы (Бачевская и др., 2014а). На 
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Рис. 1. Карта-схема района сбора биологического материала.  
1 – р. Индигирка, 2 – р. Буюнда, 3 – р. Колыма

Fig. 1. Schematic map of the biological material collecting area:  
1 – Indigirka, 2 – Buyunda, 3 – Kolyma

карте-схеме обозначены места сбора биологиче-
ского материала (рис. 1). 

Выделение и очистку ДНК сибирского чуку-
чана проводили по модифицированному мето-
ду Флеминга и Кука (�������������������������Fleming������������������, ����������������Cook������������, 2002). Ам-
плификацию нуклеотидной последовательности 
гена cytb мтДНК выполняли с использованием 
праймеров Lchuc14344 CCG-AGA-CCA-GTG-
ACT-TGA-AGA-ACC-ACC-GTT-G, Rchuc15561 
CCT-CCG-ATC-TTC-GGA-TTA-CAA-GAC-CGA-
CGC�������������������������������������   , подобранных экспериментально. Усло-
вия полимеразной цепной реакции выявлены 
эмпирически: денатурирующая стадия 95оС –  
5 мин; затем 32 цикла: 95оС – 45 с, 50оС – 30 с,  
70оС – 2 мин 30 с; заключительная стадия – 
72оС – 7 мин. Определение нуклеотидных по-
следовательностей амплифицированного участ-
ка мтДНК проведено по стандартной методике 

с использованием наборов для ци-
клического секвенирования ДНК Big 
Dye Terminator (Applied Biosystems, 
v. 3.1) и генетического анализатора 
ABI Prism 3130 (Applied Biosystems, 
США). Обнаруженные нуклеотид-
ные последовательности депониро-
ваны в GenBank. Их выравнивание и 
анализ проводили с использованием 
пакета программ ������������������MEGA�������������� 6.0.2.74 (���Ta-
mura et al., 2013) и ARLEQUIN ver. 
3.5 (���������� �����������������������   Excoffier� �����������������������    �����������������������   et���������������������    ��������������������  al������������������  ., 2005). Соответ-
ствие характера нуклеотидных замен 
гипотезе нейтральности (для исполь-
зованного маркера) в исследованных 
выборках чукучана осуществляли с 
помощью теста D Таджимы (Tajima, 
1989). Для построения медианных се-
тей применяли алгоритм MJ (Median-
Joining) программы Network 4.5.1.0 
(������� ����������������������������   Tamura� ����������������������������    ����������������������������   et��������������������������    �������������������������  al�����������������������  ., 2013). Филогенетиче-
ский анализ проводили с использо-
ванием метода «ближайшего сосе-
да» (NJ-анализ) и 2-параметрической 
модели Кимуры MEGA 6.0.2.74 (Там 
же). Степень дивергенции мтДНК 
оценивали с помощью дистанции ρ, 
которая соответствует среднему рас-
стоянию от предкового гаплотипа ко 
всем производным вариантам, обна-
руженным в выборке, и к гипотетиче-
ским (mv) (Bandelt et al., 1999).

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

Изученный ген cytb мтДНК си-
бирского чукучана содержит 1140 
пар нуклеотидов (пн) и соответствует 
положению 14392–15532 пн полного 
генома мтДНК Catostomus� ������� �������commer�
sonii, GenBank, NC008647 (Saitoh et 

al., 2006). Обнаруженные нуклеотидные последо-
вательности гена cytb мтДНК сибирского чукуча-
на из рр. Индигирка и Буюнда депонированы ����Gen-
Bank (KP757032-757038; KT203373, KT203374). В 
исследованных популяциях, с учетом колымской 
выборки (Бачевская и др., 2014а), были обнаруже-
ны 14 гаплотипов гена cytb мтДНК (рис. 2). При 
этом следует отметить, что вариант CH1 самый 
распространенный во всех трех популяциях.

Частота распределения гаплотипов в иссле-
дованных выборках отражена в табл. 1. В то же 
время обнаружено, что каждая выборка, соот-
ветствующая изученной локальности, характе-
ризуется уникальным набором гаплотипов. Не-
смотря на то что выборки из основного русла 
Колымы и из Буюнды характеризуют в целом 
колымскую популяцию чукучана, выявлены не-
которые особенности в распределении гапло-
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мы (JX258854 – JX258858) (Harris, Mayden, 2001; 
Kettratad�����������������������������������������, 2010; Бачевская и др., 2014а). Построе-
на ������������������������������������������NJ����������������������������������������-дендрограмма. Все гаплотипы распредели-
лись в два кластера (рис. 3) с относительно высо-
ким уровнем бутстреп-поддержки (61 и 77%).

Важно подчеркнуть, что оба кластера струк-
турированы. Первый кластер объединяет гапло-
типы, которые характеризуют сибирского чуку-
чана из Индигирки и рек Колымского бассейна. 
Это объясняется единством их происхождения в 
историческом прошлом. Второй кластер объеди-

Таблица 1. Частота распределения гаплотипов 
гена cytb мтДНК в исследованных популяциях 
сибирского чукучана
Table 1. Distribution frequency for haplotypes  
of cytb gene of mtDNA in the studied populations  
of the Siberian sucker

Река
Гаплотип

СН1 СН2 СН3 СН4 СН5 СН6 СН7

Индигирка 0.805 – – – – 0.024 0.024

Буюнда 0.939 – – – – – –

Колыма 0.931 0.012 0.023 0.012 0.023 – –

Река
Гаплотип

СН8 СН9 СН10 СН11 СН12 СН13 СН14

Индигирка 0.024 0.024 0.049 0.013 0.024 – –

Буюнда – – – – – 0.041 0.020

Колыма – – – – – – –

типов в каждой из этих локаль-
ностей. В выборке чукучана из  
р. Колыма обнаружены пять ва-
риантов нуклеотидной последо-
вательности гена cytb мтДНК (Ба-
чевская и др., 2014а). Буюндин-
ская выборка характеризуется 
тремя гаплотипами, два из них не 
обнаружены в выборке из основ-
ного русла р. Колыма. Отмечен-
ные особенности свидетельству-
ют о сложной субпопуляционной 
структуре колымской популяции 
чукучана, которая требует даль-
нейшего исследования. Выбор-
ка чукучана из Индигирки оказа-
лась более разнообразной и пред- 
ставлена восемью вариантами  
нуклеотидной последователь-
ности исследованного гена (см. 
табл. 1). Нуклеотидный состав 
гена cytb мтДНК сибирского чу-
кучана из рек Колымского бассей-
на и р. Индигирка имеет сходный 
характер с выявленным ранее (Ба-
чевская и др., 2014а) у колымских 
представителей этого вида. В обеих выборках от-
мечено смещение в сторону тимина и аденина 
(29.21 и 25.17%) относительно цитозина и гуани-
на (28.07 и 17.54% соответственно). Тем не ме-
нее отмеченное отклонение находится в преде-
лах нормы и соответствует наблюдаемым в мито-
хондриальных геномах животных (Avise, 1994). 
Несмотря на почти равное количество исследо-
ванных особей сибирского чукучана из рр. Буюн-
да и Индигирка, соотношение вариабельных по-
зиций от общей длины гена cytb мтДНК в выбор-
ках существенно отличается и составляет 0.180 и 
0.616% соответственно. В целом для чукучана, с 
учетом колымских и североамериканских особей 
(Harris, Mayden, 2001; Kettratad, 2010; Бачевская 
и др., 2014а), соотношение вариабельных пози-
ций равно 2.21%. Известно, что у разных видов 
соотношение транзиции/трансверсии может до-
стигать высоких значений и, как правило, первые 
происходят значительно чаще последних (Nei, 
1987). В процессе исследования гена cytb мтДНК 
в выборках сибирского чукучана из Индигирки 
и Буюнды зафиксировано соотношение транзи-
ции/трансверсии 1.7:1 и 1:1 соответственно. В 
отличие от них, у сибирского чукучана из Колы-
мы обнаружено смещение в пользу трансверсий 
(Бачевская и др., 2014а).

Для филогенетического анализа из GenBank 
были привлечены нуклеотидные последователь-
ности гена cytb мтДНК обыкновенного чукучана 
из рек Северной Америки (EU676808, AF454871) 
и сибирского чукучана из основного русла Колы-

Нуклеотидная изменчивость гена цитохрома b мтДНК сибирского чукучана 

Рис. 2. Сайты замен в гаплотипах сибирского чукучана из рек 
Колымо-Индигирской низменности относительно нуклеотидной по-
следовательности гена cytb мтДНК обыкновенного чукучана AF454871, 
EU676808 (Северная Америка)

Fig. 2. Substitution sites in haplotypes of the Siberian sucker from  
the Kolyma-Indigirka lowland rivers in relation to the nucleotide sequence 
of cytb gene of mtDNA of the common sucker AF454871, EU676808 
(North America)
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няет варианты нуклеотидных последовательно-
стей гена cytb мтДНК чукучана обыкновенного 
из рек Северной Америки. Гаплотипы из второ-
го кластера более архаичны по сравнению с ва-
риантами первого, они расположены на дендро-
грамме ближе к «корню» – внешней группе (Nei, 
Kimura�����������������������������������������, 2000; Хедрик, 2003; Лукашов, 2009). По-
лученные результаты подтверждают имеющие-
ся представления о происхождении этого вида и 
расселении его в реки Азии из Северной Амери-
ки (Берг, 1949; Новиков, 1966; Кириллов, 1972; 
Новиков и др., 1975; Черешнев, 1996, 1998, 2008; 
Решетников и др., 2002). Как уже говорилось, в 
исследованных популяциях сибирского чукуча-
на наиболее часто представлен гаплотип CH1 
(см. табл. 1). Все обнаруженные митотипы ну-
клеотидных последовательностей гена cytb си-
бирского чукучана являются производными от 
него. Они формируют картину «звездчатой» 
радиации гаплотипов, которые произошли в 
основном в результате единичных нуклеотид-
ных замен. Их распределение в медианной сети 
(рис. 4), построенной по принципу минималь-
ного числа нуклеотидных замен (Bandelt et al., 
1999), свидетельствует о едином предковом ге-
нофонде. В то же время примечательно, что у 
сибирского чукучана из Индигирки значения 
показателей гаплотипического и нуклеотидного 
разнообразия гена cytb значительно выше отме-
ченных в объединенной выборке из рек Колым-
ского бассейна (табл. 2).

Известно, что популяции с низкими значения-
ми гаплотипического (h) и нуклеотидного (π) раз-

нообразия являются историче-
ски более молодыми (Kimura, 
1981; Avise, 1994). Обращает 
на себя внимание достоверно 
отрицательное значение пока-
зателя D-статистики Таджимы 
в исследованных популяциях 
сибирского чукучана из р. Ин-
дигирка и в объединенной вы-
борке из рек Колымского бас-
сейна (см. табл. 2). Значимо от-
рицательные величины этого 
параметра характерны для по-
пуляций, испытывающих вли-
яние отрицательного отбора. 
Под его воздействием проис-
ходит элиминация подавляю-
щего большинства особей, не-
сущих признаки, которые (в 
данных условиях среды) рез-
ко снижают их жизнеспособ-
ность (Tajima, 1989). Нельзя 
исключить того, что отрица-
тельное значение показателя 
D��������������������������-теста Таджимы, обнаружен-

ное у чукучана, обусловлено популяционной экс- 
пансией. Восстановление генетического разно-
образия чукучана из рассматриваемых локально-
стей через реколонизацию из Северной Америки 
в дальнейшем было невозможно, так как нару-
шились связи с основной частью ареала вида. 
Вероятно, отмеченные особенности генетиче-
ского разнообразия рассматриваемых популя-
ций сибирского чукучана обусловлены также 
и другими причинами, которые требуют изуче-
ния, но разделение исторически сложившегося 
некогда единого ареала является одним из важ-
нейших факторов.

С использованием медианной сети (см.  
рис. 4), проведена оценка времени разделения 
митохондриального генофонда чукучана. Эво-
люционный возраст выделенных у чукучана ли-
ний мтДНК вычисляли, исходя из того, что ско-
рость накопления мутаций в исследованном гене 
равна 1–2% дивергенции (для транзиций и транс-
версий) за 1 млн лет (Brown et al.,1979). Отме- 
чено, что гипотетический вариант mv1 (см.  
рис. 4) является предковым по отношению к  
mv�������������������������������������������2 и ���������������������������������������EU�������������������������������������676808. Носитель последнего –  экзем-
пляр из р. Колумбия, впадающей в Тихий оке-
ан. От предковой формы mv2 образуются две ди-
вергировавшие ветви. Одна из них представле-
на гаплотипами обыкновенного чукучана из  
р. Миссури, впадающей в Мексиканский залив 
(бассейн Атлантического океана). Другая линия 
включает все варианты нуклеотидных последо-
вательностей гена cytb мтДНК сибирского чуку-
чана из рек Колымского бассейна и Индигирки. 

Рис. 3. ��������������������������������������������������������NJ������������������������������������������������������-филогенетическое дерево нуклеотидных последовательно-
стей гена cytb мтДНК чукучана из рек Колымо-Индигирской низменности 
и Северной Америки. На ветвях приведены бутстреп-индексы в %

Fig. 3. NJ-phylogenetic tree of nucleotide sequences of cytb gene  
mtDNA of the sucker from the rivers of the Kolyma-Indigirka lowland and  
North America. Bootstrap-indices (%) are on branches
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Таким образом, обе эволюционные линии 
имеют общность происхождения, а их дивер-
генция оценивается средними расстояниями, ко-
торые равны 0.43 и 0.87% нуклеотидных замен, 
что соответствует 439±196 и 615±124 тыс. лет. 
Между mv1 и гаплотипами, характеризующими 
чукучана из рек Колымского бассейна и Инди-
гирки, уровень дивергенции находится в преде-
лах 0.91%, что приблизительно равно 702±124 
тыс. лет (рассчитано по Network 4.5.1.0, Tajima, 
1989). Это позволяет предположить, что проник-
новение чукучана в Азию из Северной Америки 

произошло в раннем неоплейстоцене. Ископае-
мые остатки чукучана обнаружены к востоку от 
Колымы в позднеплейстоценовых отложениях 
Чаунской низменности (Паракецов, 1961). Воз-
можно, распространение этого вида осущест-
влялось по арктическому побережью Берингии. 
На шельфе Северного Ледовитого океана отме-
чены подводные долины, которые прослежива-
ются вплоть до материкового склона. Отчетли-
во выражены ветвящиеся системы подводных 
долин на шельфе моря Лаптевых и других мо-
рей (Линдберг, 1972). По-видимому, тесные свя-

Рис. 4. ���������������������  Медианная������������   ����������� сеть�������  ������гапло-
типов гена cytb ���������������мтДНК���������� ���������сибирско-
го чукучана и вариантов GenBank 
(EU676808, AF454871). На ветвях 
сети цифрами обозначено количе-
ство мутаций; медианные векторы 
(mv) – гипотетические митотипы; 
размеры кружков соответствуют 
количеству гаплотипов. Внешняя 
группа – C. commersonii, GenBank, 
NC008647

Fig. 4. Median net of haplotypes 
of cytb gene mtDNA of the Siberian 
sucker and variants from GenBank 
(EU676808, AF454871). Figures on 
the net branches show the number 
of mutations; median vectors (mv) – 
hypothetic mytotypes; size of the cir-
cles corresponds to number of hap-
lotypes. Outgroup – C. commersonii, 
GenBank, NC008647

Таблица 2. Показатели разнообразия гена cytb мтДНК в исследованных популяциях сибирского 
чукучана
Table 2. Diversity indicators for the cytb gene of mtDNA in the studied populations of the Siberian sucker

Река S π ± sd h ± sd D P

Индигирка 8 0.000340±0.000363 0.3549±0.0961 -2.1016* 0.00300

Буюнда 3 0.000106±0,000187 0.1190 ± 0.0620 -1.31026 0.91285
Колыма 5 0.00021±0.00027 0,1764±0.0634 -1.7687 0.94766
Колыма, Буюнда 6 0.000131±0.000207 0.1196±0.0369 -1.82803* 0,00500

Примечание. S – число вариабельных сайтов; π – нуклеотидное разнообразие; sd – стандартное отклонение; h – 
гаплотипическое разнообразие; D – коэффициент теста Tajima; P – статистическая значимость различий. * P < 0.05.
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зи между континентами осуществлялись с по-
мощью общих речных систем, через которые 
происходил обмен пресноводной ихтиофауной 
(Черешнев, 1996, 1998). Полученные результа-
ты вполне согласуются с гипотезой формиро-
вания современной пресноводной ихтиофауны 
Северо-Востока Азии, сформулированной И. А. 
Черешневым, который считал, что в раннем – 
среднем плейстоцене в бассейнах рек едино-
го Сибирско-Аляскинского речного комплекса 
на арктическом шельфе Берингии могли оби-
тать многие таксоны рыбообразных и рыб, 
среди которых и предковая форма С. c. �������rostra�
tus (Черешнев, 1998). Известно, что в начале 
плейстоцена в результате усиления тектони-
ческих процессов происходили существенные 
перестройки речных систем в данном регио-
не (Дорт-Гольц, Терехова, 1976). По данным  
Ю. П. Барановой и С. Ф. Бискэ (1964), фор-
мирование долины р. Колыма происходи-
ло в первой половине четвертичной эпохи. 
Колымо-Индигирский речной комплекс рас-
пался на две изолированные системы, и толь-
ко в позднем плейстоцене окончательно оформи-
лась долина р. Индигирка и сформировалась фау-
на типично пресноводных рыб (Савченко, 1980). 
Таким образом, были нарушены связи между  
рр. Колыма и Индигирка. Это привело к изоляции 
вселенцев чукучана, и развитие их генофондов 
происходило независимо друг от друга, что способ-
ствовало формированию генетической изменчиво-
сти, характерной для исследованных популяций.

Полученные данные анализировали с исполь-
зованием программы AMOVA (Analysis of Mole-
cular Variance) (Excoffier et al., 2005). На первом 
этапе выделили две группы. В первую группу 
включили все нуклеотидные последовательно-
сти гена cytb мтДНК сибирского чукучана из ко-
лымской группы рек (Колыма, Буюнда), а во вто-
рую – гаплотипы, характеризующие чукучана из 
Индигирки. Расчеты показали, что при таком ва-
рианте объединения на долю внутрипопуляци-
онной генетической изменчивости приходится 
97.7%, а межгрупповая компонента составляет 
всего 2.3%. На втором этапе были выделены три 
группы. В первую вошли нуклеотидные последо-
вательности гена cytb мтДНК сибирского чукуча-
на колымской группы рек, во вторую – все гапло-
типы, характеризующие чукучана из Индигирки, 
а в третью объединили нуклеотидные последо-
вательности гена cytb мтДНК обыкновенного чу-
кучана из рек Северной Америки. При этом доля 
генетической изменчивости внутри популяций 
составила 38.2%, а ее межгрупповая компонен-
та – 61.8%. Нет сомнений, что значительная доля 
межгрупповой изменчивости обусловлена дли-
тельным периодом изоляции сибирского и обык-
новенного чукучана. В то же время отмеченное 

преобладание общего гаплотипа ��������������CH������������1 в исследо-
ванных выборках свидетельствует, что в исто-
рии становления данных популяций чукучана 
важную роль играло такое событие, как эффект 
«основателя» (Avise, 1994).

Полученные данные позволяют считать ре-
зультативными исследования гена cytb мтДНК 
для поставленной цели. Они не противоречат 
высказанному ранее И. А. Черешневым (1998) 
предположению о том, что сибирский чукучан 
является эндемичным подвидом североамери-
канского чукучана, ареал которого целиком рас-
положен на Северо-Востоке России. Кроме того, 
И. А. Черешнев (2008) предполагал, что сибир-
ский чукучан может быть хорошо обособлен-
ным эндемичным видом. Тем не менее для более 
адекватной оценки его таксономического стату-
са необходимо продолжение масштабных иссле-
дований на всем ареале этого вида с расширени-
ем числа молекулярных маркеров, что позволит 
в дальнейшем провести детальный анализ раз-
личных мер генетической дивергенции на мо-
лекулярном уровне. Вероятно, что такие иссле-
дования изменят существующие представления 
о филогенетических взаимоотношениях северо-
американского С. c. catostomus и сибирского С. c. 
rostratus чукучанов. 

Работа выполнена при частичной финансовой под-
держке грантов ДВО № 15-I-6-015о и РФФИ № 15-04-
01418.
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NUCLEOTIDE VARIABILITY OF CYTOCHROME b GENE OF mtDNA  
OF THE SIBERIAN SUCKER Catostomus catostomus rostratus  

FROM RIVERS of THE KOLYMA-INDIGIRKA LOWLAND

L. Т. Bachevskaya, V. V. Pereverzeva, А. А. Primak, G. А. Agapova

Institute of the Biological Problems of the North, FEB RAS, Magadan

Polymorphism of the mtDNA cytochrome b gene of the Siberian sucker from the Indigirka and 
Kolyma river basins has been established. Comparative analysis of the nucleotide sequences of the 
mentioned gene of the Siberian sucker from the rivers of the Kolyma-Indigirka lowland and of the 
North American common sucker showed that this species had penetrated Asia from North Ameri-
ca in Early Pleistocene. A significant proportion of intergroup variability (61.8%) is caused by the 
long period of isolation of the Siberian and the common suckers. At the same time, the data obtained  
indicate the same ancestral gene pool.

Keywords: Siberian sucker (С. catostomus rostratus), endemic, cytb gene of mtDNA, molecu-
lar genetic diversity, genetic divergence, rivers of the Kolyma-Indigirka lowland.
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