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Определены нуклеотидные последовательности генов cytb и СОI мтДНК кеты Oncorhynchus 
keta (Walbaum) из рек северного побережья Охотского моря (Яма – донор, Кулькуты – 
искусственно созданная популяция). Отмечен полиморфизм изученных молекулярных 
маркеров. Обнаружены уникальные гаплотипы, встречающиеся только в одной из 
исследованных популяций. Генетическая дистанция, рассчитанная между популяциями 
кеты из рек Яма и Кулькуты, свидетельствует об отсутствии статистически достоверных 
различий между ними. Тем не менее наблюдается тенденция к повышению генетического 
разнообразия в выборке из искусственно созданной популяции по сравнению с 
показателями, характеризующими донорную. Вероятно, это связано с особенностями 
формирования генетической структуры кеты р. Кулькуты. Кроме того, нельзя исключить 
и влияние стреинга, составившего 4 %. По-видимому, гаплотипы, привнесенные в 
результате межпопуляционного обмена, успешно поддерживаются за счет искусственного 
воспроизводства. Это привело к некоторому изменению генофонда искусственной популяции 
относительно донорной.
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ВВЕДЕНИЕ

Тихоокеанские лососи, как и другие виды рыб, 
подвержены колебанию численности. В связи с 
этим рыбохозяйственные комплексы проводят ме-
роприятия, направленные на регулирование, под-
держание и увеличение численности их стад. На-
ряду с традиционными рыбоводными процессами, 
такими как инкубация икры и выращивание моло-
ди лососей на рыбоводных заводах, используются 
интродукция и акклиматизация, которые базируют-
ся на научных знаниях о миграциях гидробионтов 
в новую для них среду обитания. Зачастую инва-
зии видов в иные условия существования показы-
вают их высокую выживаемость и пластичность, 
но не всегда результат оказывается положитель-
ным. Например, вселение и акклиматизация кеты 
и горбуши из южных районов природного ареала в 
реки европейского Севера СССР оказались неудач-
ными (Карпевич и др., 1991). Дальнейшие попыт-
ки интродукции горбуши из водоемов Магадан-
ской области в реки Кольского полуострова были 
более эффективными, но появились опасения, что 
ее успешная акклиматизация приведет к угнете-
нию или даже к исчезновению ценных абориген-
ных популяций семги (Лоенко и др., 2000). Такие 

опасения вполне логичны, так как виды-вселенцы 
в некоторых случаях оказывают отрицательное 
влияние на осваиваемые биотопы (Салменкова, 
2008). Тем не менее продуктивное заселение ис-
кусственным способом имеет немалую практиче-
скую ценность. Чтобы минимизировать отрица-
тельное воздействие вселенцев на новый биотоп, 
применяют способ, при котором заходящие на не-
рест производители полностью изымаются, а полу-
ченные от них половые продукты используются в 
рыбоводных целях для выведения потомства в за-
водских условиях. Созданные таким образом по-
пуляции не нарушают исторически сложившихся 
биотопов в водоемах. Подобная популяция кеты 
была сформирована в р. Кулькуты (Тауйская губа 
Охотского моря) в процессе проводимого Магадан-
ским НИРО эксперимента (Рогатных, Сафронен-
ков, 1999; Рогатных, 2001). Для ее создания в 1992– 
1995 гг. использовали половые продукты поздней 
нерестовой кеты р. Яма (материковое побережье 
Охотского моря). Оплодотворенную икру инкуби-
ровали в заводских условиях. Полученную молодь 
перевозили в р. Кулькуты, где ранее этот вид не оби-
тал, и содержали в выростных садках (Рогатных, 
Сафроненков, 1999; Рогатных, 2001). Это способ-
ствовало формированию хоминга и, как следствие, 
обеспечивало ее возврат в указанный водоем. Вер-
нувшиеся в р. Кулькуты для нереста производители 
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вылавливались, и процесс повторялся. В результате 
была сформирована «промыслово-маточная» попу-
ляция кеты р. Кулькуты, ежегодные подходы кото-
рой составляют от 600 до 7000 шт. (Сафроненков 
и др., 2005; Сафроненков, 2006). При эксплуатации 
искусственно созданных популяций, как правило, 
удается избежать проблем, возникающих в сме-
шанных популяциях, состоящих из рыб естествен-
ного и искусственного происхождения. Однако в 
них могут происходить и негативные изменения, 
которые чаще всего связаны со снижением гене-
тического разнообразия (Омельченко и др., 2002). 
Подобные популяции требуют особого внимания и 
постоянного генетического мониторинга.

В процессе мониторинга генетической струк-
туры кеты р. Кулькуты использовали методы по-
пуляционной генетики, направленные на изучение 
аллозимной изменчивости и полиморфизма то-
тальной ДНК (метод �������������������������RAPD���������������������). Была отмечена тен-
денция к снижению генетического разнообразия 
на фоне возрастающей численности искусственно 
созданной популяции (Бачевская и др., 2006; Ба-
чевская, Лапинский, 2010). Тенденцию к умень-
шению уровня изменчивости в индустриальной 
популяции кеты р. Кулькуты наблюдали и другие 
ученые (Салменкова и др., 2007). Исследования, 
проводимые с помощью методов биохимической 
генетики, показали, что созданная и поддержива-
емая искусственным образом популяция кеты р. 
Кулькуты сохраняет генетическое сходство с до-
норным стадом р. Яма. Для дальнейшего монито-
ринга динамики генетической структуры популя-
ции кеты р. Кулькуты в период ее адаптации в но-
вых условиях обитания был использован скрининг 
нуклеотидных последовательностей участка гена 
cytb митохондриальной ДНК (мтДНК). На основе 
анализа полученных данных проведена оценка ге-
нетического разнообразия популяций кеты из рр. 
Кулькуты и Яма. Было зафиксировано изменение 
генетического облика интродуцированной популя-
ции и увеличение ее генетического разнообразия 
(Бачевская, Переверзева, 2010). Таким образом, 
результаты, полученные в разные годы различ-
ными методами, показали некоторую противоре-
чивость, что определило необходимость продол-
жения и расширения генетических исследований 
искусственно созданной популяции. Цель настоя-
щей работы – оценить генетическое разнообразие 
донорной (р. Яма) и искусственно созданной (р. 
Кулькуты) популяций кеты на основании анализа 
полиморфизма нуклеотидных последовательно-
стей генов cytb и СОI мтДНК. 

МАТЕРИАЛ И МЕТОДЫ

В 2015 г. собран биологический материал (мы-
шечная ткань кеты) из рр. Яма и Кулькуты (50 и 
50 особей соответственно). Очистку тотальной 
ДНК, выделенной из замороженной или заспирто-

ванной мышечной ткани кеты, проводили фенол-
хлороформным методом (Sambrook et al., 1989). 
Амплификацию полных нуклеотидных последо-
вательностей генов cytb и COI митохондриально-
го генома ДНК осуществляли с использованием 
экспериментально подобранных в лаборатории 
праймеров: CbLkt14306 CCT GCT CGG ACT CTA 
ACC GAA ACT AAT GAC CG и CbRkt15563 CCG 
ACT TCC GGA TTA CAA GAC CGG CGC TC и 
COILkt5015 CCT CTG TTT ATG GAG CTA CAA  
TCC ACC GC и COIRkt7066 GCG GCT GGC  
TTG�������������������������������������� �������������������������������������AAA���������������������������������� ���������������������������������CCA������������������������������ �����������������������������GCA�������������������������� �������������������������CAT���������������������� ���������������������GGG������������������ �����������������GG���������������, соответствен-
но. Условия полимеразной цепной реакции для 
амплификации генов cytb и COI мтДНК подобра-
ли эмпирически: денатурирующая стадия 95 оС – 
5 мин; затем 32 цикла: 95 оС – 45 с, 52 оС – 30 с,  
72 оС – 2 мин; заключительная стадия 72 оС –  
7 мин. Амплифицированный участок мтДНК очи-
щали и подготавливали к секвенированию по стан-
дартной методике с использованием реагентов 
DiatomTM DNA Clean-Up «Лаборатория Изоген». 
Строение нуклеотидных последовательностей ге-
нов мтДНК определяли по стандартной методике 
с применением наборов для циклического секве-
нирования ДНК �������������������� ������������Big����������������� ������������ ���������������� ������������Dye������������� ������������ ������������ ������������Terminator�� ������������ (������������Applied����� ����Bio-
systems, v. 3.1) и генетического анализатора ABI 
Prism 3500xL (Applied Biosystems, США). Гены 
cytb (14374–15514 пн) и COI (5467–7017 пн) карти-
ровали относительно полной нуклеотидной после-
довательности мтДНК Oncorhynchus keta GenBank 
АРО10773 (Garvin et al., 2010). Выравнивание и ана-
лиз нуклеотидных последовательностей осущест-
вляли с использованием пакета программ MEGA 
6.0.2.74 (Tamura et al., 2013) и ARLEQUIN ver. 3.5 
(���������������������������������������������������Excoffier������������������������������������������ �����������������������������������������et��������������������������������������� ��������������������������������������al������������������������������������., 2005). Соответствие характера ну-
клеотидных замен гипотезе нейтральности (для ис-
пользованных маркеров) в выборках кеты опреде-
ляли с помощью теста D Таджимы (Tajima, 1989).

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

Проводимые ранее исследования показа-
ли изменчивость гена cytb мтДНК у кеты из по-
пуляций рр. Яма и Кулькуты (Бачевская, Пере-
верзева, 2010). Представленные в данной ра-
боте результаты позволили впервые отметить 
полиморфизм гена СОI мтДНК кеты из указан-
ных локальностей. Сайты замен в обнаружен-
ных гаплотипах генов cytb и СОI мтДНК кеты из  
рр. Яма и Кулькуты отображены на рисунке.

В результате анализа нуклеотидных последо-
вательностей генов cytb и СОI мтДНК кеты из  
рр. Яма и Кулькуты было рассчитано процентное 
соотношение вариабельных позиций от общей 
длины исследованных генов (0.79 и 1.05 %; 1.1 
и 1.5 % соответственно). Как видно из представ-
ленных данных, в выборке кеты из р. Кулькуты 
это соотношение смещено в сторону увеличения. 
Определены типы замен в обнаруженных нукле-

Бачевская Л. Т., Переверзева В. В., Примак А. А.
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Рисунок. Сайты замен в гаплотипах генов генах цитохрома b и цитохромоксидазы субъединица I мтДНК 
кеты из рр. Яма и Кулькуты

Figure. Substitution sites in haplotypes of cytochrome b and mtDNA cytochrome oxidase subunit I genes for chum 
salmon from the Yama and Kulkuty rivers

отидных последовательностях исследованных ге-
нов и рассчитаны их доли (табл. 1). Известно, что 
у разных видов соотношение транзиции/трансвер-
сии может достигать высоких значений и, как пра-
вило, первые происходят значительно чаще по-
следних (Nei, 1987). Полученные нами результаты 
(табл. 1) соответствуют этому тезису.

В популяциях кеты из рр. Яма и Кулькуты от-
мечено 26 гаплотипов гена СОI мтДНК. Несмотря 
на общность происхождения кеты этих локаль-
ностей, только 9 гаплотипов были обнаружены в 
обеих популяциях. Значительную часть гаплоти-
пов можно отнести к уникальным вариантам, так 
как они выявлены только в одной из популяций  
(табл. 2). Подобное распределение гаплотипов на-
блюдалось при исследовании гена cytb мтДНК 
кеты из рр. Яма и Кулькуты. Из 20 обнаруженных 
вариантов нуклеотидной последовательности гена 

cytb мтДНК только 4 зарегистрированы в обеих по-
пуляциях. Возможно, это связано с особенностями 
формирования популяции кеты р. Кулькуты. 

Как уже отмечалось, для ее создания была задей-
ствована лишь часть генофонда кеты р. Яма (Рогат-
ных, Сафроненков, 1999; Рогатных, 2001), которая 
имеет высокий уровень генетической гетерогенно-
сти, проявляющейся в разные периоды нерестового 
хода (Макоедов, Бачевская, 1992). При таком под-
ходе к созданию «маточного стада» кеты р. Куль-
куты не следует ожидать полного совпадения гене-
тического разнообразия в искусственно созданной 
и донорной популяциях. В то же время, учитывая 
случайный характер отбора особей для формирова-
ния популяции кеты р. Кулькуты, можно предполо-
жить, что носители редких гаплотипов кеты р. Яма 
вполне могли быть задействованы в этом процессе. 
Неизвестно, удалось ли бы в естественных услови-

Генетическое разнообразие донорной и интродуцированной популяций кеты oncorhynchus keta (Walbaum) 



74

ях этим производителям принять участие в размно-
жении, а при искусственном воспроизводстве это 
вполне возможно, так как биотехника создания по-
пуляции основывалась на использовании всех са-
мок, возвратившихся для нереста в р. Кулькуты 
(Рогатных, Сафроненков, 1999; Рогатных, 2001; 
Сафроненков и др., 2005; Сафроненков, 2006). 

Учитывая особенности применяемой биотех-
ники, можно ожидать, что число носителей ред-
ких гаплотипов резко возрастет в искусственно 
созданной популяции кеты. Вполне вероятно, что 
именно по этой причине в небольшой выборке об-
наружены такие гаплотипы. Не следует забывать 
и о том, что в условиях искусственного воспроиз-

Бачевская Л. Т., Переверзева В. В., Примак А. А.

Таблица 1. Доля нуклеотидных замен в генах цитохрома b и цитохромоксидаза I мтДНК в исследованных 
выборках кеты
Table 1. The proportion of nucleotide substitutions in the cytochrome b and cytochrome oxidase subunit I mtDNA 
genes in the studied samples of chum salmon

Локальность

Ген cytb мтДНК Ген СОI мтДНК
Тип нуклеотидной замены

Транзиция Трансверсия Транзиция Трансверсия
Позиция замены в кодоне

Первая Вторая Третья Третья Первая Вторая Третья Первая Третья
р. Яма 0.2000 0.0000 0.8000 0.0000 0.0952 0.0952 0.5714 0.0000 0.2381
р. Кулькуты 0.0000 0.0714 0.8571 0.0714 0.0455 0.0000 0.6364 0.1364 0.1818

Суммарная доля нуклеотидных замен
– 0.1053 0.0526 0.7895 0.0526 0.0667 0.0667 0.5333 0.1000 0.2333

Доля несинонимичных замен
– 0.1053 0.0526 0.0000 0.0000 0.0333 0.0667 0.0000 0.1000 0.0000

Таблица 2. Частота распределения гаплотипов исследованных генов в выборках кеты из рр. Яма  
и Кулькуты
Table 2. Distribution frequency of the studied gene haplotypes in the samples of chum salmon from the Yama 
and Kulkuty rivers

Гаплотипы гена 
COI мтДНК

Локальность (количество) Гаплотипы гена 
cytb мтДНК

Локальность (количество)

р. Яма (50 шт.) р. Кулькуты (50 шт.) р. Яма (50 шт.) р. Кулькуты (50 шт.)

КtCOI-1 0.3200 0.3200 Ktcb1 0.6400 0.4000
КtCOI-2 0.1400 0.1800 Ktcb2 0.1000 0.2800
КtCOI-3 0.1200 0.1600 Ktcb7 – 0.0200
КtCOI-4 – 0.0400 Ktcb9 – 0.0200
КtCOI-5 0.0200 0.0400 Ktcb13 0.0200 –
КtCOI-6 – 0.0400 Ktcb14 0.0200 –
КtCOI-7 – 0.0200 Ktcb15 0.0800 0.1000
КtCOI-8 0.0200 0.0200 Ktcb17 – 0.0200
КtCOI-9 0.0200 0.0200 Ktcb21 – 0.0200
КtCOI-10 – 0.0200 Ktcb26 0.0200 0.0400
КtCOI-11 0.0200 0.0200 Ktcb36 – 0.0200
КtCOI-12 0.0400 0.0200 Ktcb37 – 0.0200
КtCOI-13 – 0.0200 Ktcb38 0.0200 –
КtCOI-14 0.0200 0.0200 Ktcb39 – 0.0200
КtCOI-15 – 0.0200 Ktcb40 – 0.0200
КtCOI-16 – 0.0200 Ktcb41 – 0.0200
КtCOI-17 – 0.0200 Ktcb42 0.0200 –
КtCOI-18 0.0400 – Ktcb43 0.0400 –
КtCOI-19 0.0600 – Ktcb44 0.0200 –
КtCOI-20 0.0600 – Ktcb45 0.0200 –
КtCOI-21 0.0200 – – – –
КtCOI-22 0.0200 – – – –
КtCOI-23 0.0200 – – – –
КtCOI-24 0.0200 – – – –
КtCOI-25 0.0200 – – – –
КtCOI-26 0.0200 – – – –

Примечание. Тире – отсутствие гаплотипов популяции.
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водства популяция кеты р. Кулькуты подвергает-
ся воздействию некоторых неспецифических фак-
торов. Известно, что температура воды, использу-
емой в период закладки икры для инкубации на 
ольском рыбоводном заводе (Ольская ЭПАБ), до-
стигает 8.8 ○С, что значительно превышает ее по-
казатели на естественных нерестилищах. В даль-
нейшем, когда наступает стадия активного пита-
ния, температура снижается до 1 ○С и это приводит 
к высокой смертности и снижению качества про-
изводимой молоди (Грачева, Хованская, 1994). 

Указанные факторы могли оказать влияние 
не только на товарный вид молоди, но и на на-
правленность вектора отбора генотипов и, как 
следствие, на генетическое разнообразие выпу-
скаемой в море молоди (Бачевская, 2007). Нель-
зя исключить, что наличие в популяции кеты  
р. Кулькуты гаплотипов, не обнаруженных у кеты 
р. Яма, связано с общими местами нагула это-
го вида лососей, заходящих на нерест и в другие 
реки материкового побережья Охотского моря. 

Ранее отмечалось, что популяции североохо-
томорской кеты характеризуются некоторыми 
генетическими особенностями и имеют высо-
кий уровень генетической неоднородности (Ба-
чевская, 1992; Бачевская, Переверзева, 2010; Ба-
чевская и др., 2011). Генетическая дифференциа-
ция популяций кеты поддерживается с помощью 
хоминга – инстинкта дома, позволяющего произво-
дителям возвращаться на нерест в родной водоем. 
Тем не менее в период нерестовой миграции неко-
торое число особей все же заходит для размноже-
ния в соседние реки. Отклонение от строгого хо-
минга, т. е. возврат для размножения не к местам 
рождения, а в другие водоемы, называется стреин-
гом. Стреинг не нарушает хоминг, а является важ-
нейшим эволюционным приобретением видов, ко-
торое позволяет им осваивать новые места обита-
ния и адаптироваться в них (Коновалов, 1980). 

Вполне вероятно, что наличие уникальных га-
плотипов в выборке из р. Кулькуты обусловле-
но стреингом, который проявляется у тихоокеан-
ских лососей в разной степени. У кеты он состав-
ляет 3.6–8 % (Медников и др., 1988; Варнавская, 
2006). Ранее отмечалось, что в популяции кеты 

р. Кулькуты обнаружены носители гаплотипов, 
которые отсутствуют в популяции этого вида  
р. Яма, но встречаются у кеты р. Ола (Тауйская губа 
Охотского моря). Показатель межпопуляционно-
го обмена составил 3.9 % (Бачевская, Лапинский, 
2010). Сопоставление гаплотипического состава 
в выборках кеты из рр. Ола и Кулькуты показало, 
что два варианта нуклеотидной последователь-
ности гена cytb мтДНК из числа уникальных для 
популяции кеты р. Кулькуты обнаружены в вы-
борке из р. Ола. Рассчитанный стреинг относи-
тельно невысок (4 %) и сопоставим со значени-
ями, приведенными выше для кеты. Возможно, 
дальнейшие генетические исследования других 
североохотоморских популяций этого вида лосо-
сей позволят дополнить и расширить представ-
ления о величине межпопуляционного обмена и 
его влиянии на их генетическую структуру. 

Ранее было отмечено, что для формирова-
ния стада кеты р. Кулькуты использовалась лишь 
часть генофонда данного вида р. Яма. На этом 
основании можно предположить, что в искус-
ственно созданном стаде будет зафиксирован бо-
лее низкий уровень генетического разнообразия 
по сравнению с популяцией-донором. Однако 
проведенные расчеты это опровергли. Значения 
нуклеотидного (π) и гаплотипического (h) разно- 
образия в популяции-вселенце оказались более 
высокими, чем выявленные у кеты р. Яма (табл. 3).  
Вероятно, в результате стреинга и особенностей 
биотехники разведения, привнесенные в нее га-
плотипы успешно поддерживаются за счет искус-
ственного воспроизводства, что привело к неко-
торому изменению ее генетического облика. В то 
же время рассчитанная на основе анализа протя-
женной нуклеотидной последовательности генов 
cytb + COI мтДНК генетическая дистанция меж-
ду исследованными популяциями свидетельству-
ет об отсутствии статистически достоверных ге-
нетических различий между ними (Fst = 0.00324, 
P������������������������������������������������ = 0.23423 ± 0.0411). Опираясь на полученные ре-
зультаты, можно говорить о том, что отмеченные 
редкие и единичные гаплотипы не оказали суще-
ственного влияния на дифференциацию генофон-
дов донорной и искусственно созданной популя-

Таблица 3. Индексы молекулярного разнообразия в выборках кеты из рр. Яма и Кулькуты (северное 
побережье Охотского моря)
Table 3. Molecular diversity indices in chum salmon samples from the Yama and Kulkuty rivers (Sea of Okhotsk 
northern coast)

Локальность N V Pi ± sd π ± sd h ± sd
Tajima's D, (P)cytb + COI

р. Яма 50 30 3.86041 ± 1.972 0.001435 ± 0.0008 0.9029 ± 0.035 -1.410, Р = 0.0560
р. Кулькуты 50 37 4.70694 ± 2.343 0.001749 ± 0.0009 0.9265 ± 0.025 -1.456*, Р = 0.048

Примечание. N – число обследованных особей; V – число вариабельных сайтов в протяженной нуклеотидной 
последовательности генов; Pi – среднее число попарных различий между протяженными гаплотипами; sd – стандартное 
отклонение; π – нуклеотидное разнообразие; h – гаплотипическое разнообразие; D – коэффициент теста Tajima, P – 
статистическая значимость различий, * – P < 0.05.
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ций. Проведенный тест Таджимы (Tajima,1989) на 
наличие отклонения от нейтрального равновесия 
показал отрицательные значения в обеих популя-
циях (см. табл. 3). При этом следует подчеркнуть, 
что только у кеты р. Кулькуты значения показате-
ля D-теста статистически достоверны. Подобные 
показатели D Таджимы могут означать избыток 
наблюдаемых (по сравнению с ожидаемым) низ-
кочастотных гаплотипов, что, в свою очередь, ука-
зывает на быстрое увеличение размера популяции 
и/или очищающий отбор (Tajima, 1989). Необхо-
димо заметить, что отрицательные значения это-
го параметра могут быть результатом не только 
быстрой популяционной экспансии, но и разной 
скорости мутирования отдельных сайтов (Tajima, 
1989). Возможно, дальнейшие исследования по-
зволят получить более определенный ответ на во-
прос о действии естественного отбора.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Проведенный анализ данных, полученных 
на основе молекулярно-генетических исследо-
ваний, показал относительно высокий уровень 
полиморфизма изученных генов мтДНК кеты из  
рр. Яма и Кулькуты. Последняя поддерживается 
за счет использования биотехники искусственно-
го разведения, базирующейся на полном изъятии 
вернувшихся в реку для нереста производителей. 
Такой подход к формированию популяции кеты 
р. Кулькуты обеспечивает возможность сохра-
нения ее генетического разнообразия, делая ее 
устойчивой во времени и пространстве. Тем не 
менее не следует недооценивать обнаруженную 
тенденцию к повышению генетического разно-
образия в выборке из искусственно созданной 
популяции по сравнению с показателями, харак-
терными для выборки из донорной. В то же вре-
мя используемая методика воспроизводства кеты 
способствует сохранению естественных биото-
пов р. Кулькуты и, что очень важно, вселенный 
в этот водоем вид не наносит урон историче-
ски сложившемуся биоразнообразию. Отмечен-
ные генетические особенности популяции кеты  
р. Кулькуты могут закрепляться и поддерживаться 
за счет искусственного воспроизводства и приво-
дить к дальнейшему изменению ее генетического 
облика, что требует постоянного мониторинга ге-
нетической структуры подобных популяций.
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GENETIC DIVERSITY IN INTRODUCED AND DONOR POPULATIONS  
OF CHUM SALMON ONCORHYNCHUS KETA (WALBAUM)  

FROM THE YAMA AND KULKUTY RIVERS 
(Sea of Okhotsk Northern Coast)

L. T. Bachevskaya, V. V. Pereverzeva, A. A. Primak

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

The nucleotide sequences of the mtDNA cytb and COI genes of the chum salmon Oncorhynchus 
keta (Walbaum) from the rivers of the Sea of ​​Okhotsk northern coast (Yama – donor, Kulkuty –  
artificially created population) have been determined. Polymorphism of the studied molecular 
markers has been noted. Unique haplotypes occurring only in one of the studied populations were 
found. The genetic distance calculated between the Yama and Kulkuty chum salmon populations 
indicates the absence of statistically significant differences between them. Nevertheless, the genetic 
diversity in a sample from an artificially created population tends to increase comparing to indicators 
characterizing the donor population. This may be associated with the formation peculiarities of the 
Kulkuty chum salmon genetic structure. Besides, the influence of the straying, amounted to 4 %, 
cannot be excluded. Apparently, haplotypes introduced as a result of inter-population exchange are 
successfully maintained through artificial reproduction. This has caused some change in the gene 
pool of the artificial population compared to the donor one.

Keywords: chum salmon Oncorhynchus keta, genetic diversity, mtDNA cytochrome b gene 
(cytb), subunit I of mtDNA cytochrome oxidase gene (СОI), population genetic.
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