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К вопросу об истории формирования  
генетического разнообразия налима (Lota lota L.) 

в Евразии и на Аляске
Копориков А. Р., Ялковская Л. Э., Крохалева М. А.,  

Богданов В. Д., Бородин А. В.

Институт экологии растений и животных  
Уральского отделения РАН, Екатеринбург

Несмотря на многочисленные исследования налима (Lota lota L.), до сих 
пор остаются вопросы, связанные с его внутривидовой дифференциацией 
(Копориков, 2021). Согласно распространённому мнению (Pivnicka, 1970), 
на территории Евразии и Аляски обитает подвид L.l.lota, а в Северной Аме-
рике — подвид L.l. maculosa. Недавние генетические исследования (Fang et 
al., 2013; Han et al., 2021) показали, что налим р. Амур может претендовать 
на подвидовой статус.

Впервые генетическое разнообразие и филогеография налима в пределах 
всего видового ареала были проанализированы Ван Худтом (Van Houdt et 
al., 2003). В ходе дальнейших исследований была предложена и обоснована 
гипотеза формирования генетической структуры вида и его филогеографии 
(Van Houdt et al., 2005 и др.). Предок современного налима, датируемый 
ранним плиоценом, был обнаружен в солоноватоводном Венском бассейне 
(L. hulai Pietschmann, 1934), что свидетельствует о Евразийском проис-
хождении вида. В дальнейшем, по-видимому, уже пресноводная форма 
расселилась циркумполярно. Североамериканские популяции пережили 
периоды оледенения в нескольких рефугиумах, а евразийские вымерли 
или сократились до небольшой популяции. В среднем плейстоцене вид 
реколонизировал Палеарктику в пределах современного ареала из Северной 
Америки или из предполагаемого Евразийского рефугиума.

Генетическая дифференциация L.l.lota (данные мтДНК) выявлена только 
для периферийных популяций. Так, в Европе выделяют две гаплогруппы: 
Западно- Европейская (WEu) — бассейн Атлантики от Франции до Да-
нии; Северо- Европейская (NEu) — Скандинавия, возникновение которых 
связывают с соответствующими ледниковыми рефугиумами. На Аляске 
в бассейне реки Купер (оз. Толсона) определена Ala-группа на основании 
одного уникального гаплотипа. На большей части ареала — от Центральной 
Европы до Аляски — представлены широко распространённые гаплотипы, 
которые являются базальными в генетической структуре подвида в целом. 
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Это предположительно связано с расселением благодаря транссибирским 
подпорным водоёмам, которые можно рассматривать в качестве своеобраз-
ных рефугиумов. Тем не менее, остаётся целый ряд вопросов, связанных 
с историей формирования современной филогеографической структуры 
налима, поскольку азиатская часть ареала в работах представлена крайне 
ограниченными данными.

Нами проведены исследования на территории Западной Сибири и Ка-
захстана (Обь- Иртышский бассейн), в восточно- европейской части России 
(Волжско- Камский бассейн) (Хрунык и др., 2015, Хрунык и др., 2017, Копо-
риков и др., 2017, Ялковская и др., 2020 и др.), выполнены филогенетический 
и филогеографический анализы с включением всех доступных данных, 
включая материалы из Китая (GenBank).

В результате получены полные последовательности контрольного 
региона мтДНК (804 п. н.) для 137 особей из Обь- Иртышского бассейна 
и 23 особей из Волжско- Камского бассейна. Генетический анализ налима 
с включением новых данных показал, что в Обь- Иртышском бассейне наб-
людается высокое генетическое разнообразие и встречаются как широко 
распространённые базальные гаплотипы, так и обнаруженные ранее только 
в определённых регионах Евразии и Аляски (Хрунык и др., 2017, Копори-
ков и др., 2017). Согласно палеонтологическим находкам, самый древний 
налим, принадлежащий к виду L.lota и датируемый возрастом 550–600 тыс. 
лет назад, обнаружен в Западной Сибири (Косинцев и др., 2004). Наиболее 
ранний налим, зафиксированный на территории Европы, — 30–70 тыс. лет 
назад (Zastrozhnov et al., 2018), в Неарктике — 60–100 тыс. лет назад (Cumbaa 
et al., 1981).

Таким образом, на основании результатов филогенетических реконст-
рукций, значений генетического разнообразия, данных о времени расхож-
дения генетических линий в пределах подвидов: L.l.maculosa — примерно 
448–607 тыс. лет назад; L.l.lota — 240–325 тыс. лет назад (Van Houdt et al., 
2005) и палеонтологических данных можно говорить о том, что реколониза-
ция Евразии произошла из акватории, находившейся на месте современного 
Обь- Иртышского бассейна.

Распространение гаплотипов на восток, в сторону Азии, шло по под-
порным водоёмам и бифуркациям рек, далее на Аляску через Берингию 
и бассейны рек Палеоанадырь и Палеоюкон. На запад от Обь- Иртышского 
бассейна расселение налима проходило через транзитную систему Волжско- 
Камского бассейна (Ялковская и др., 2020). Отмечены два направления 
экспансии: на севере — через подпорные водоёмы в Неву, Балтику и дальше 
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в Северную Европу; на юге — через Волжско- Камский бассейн и р. Дон в реки 
Центральной Европы. Наблюдаемую в Европе генетическую структуру мы 
связываем не с наличием нескольких рефугиумов и действием ледников, 
а транзитной ролью Волжско- Камского бассейна и попаданием в него раз-
ных гаплотипических групп из Обь- Иртышского бассейна на юге и севере 
через подпорные водоёмы или места бифуркации рек.

Возникновение амурской группы налима, предложенной китайскими 
коллегами в качестве третьего подвида (Fang et al., 2013; Han et al., 2021), 
вероятно, связано с изоляцией юго-восточных популяций евразийского 
налима в р. Амур во время одного из максимумов оледенения. Гаплотипы 
Амурского бассейна ближе к L.l.lota и, согласно нашим филогенетическим 
реконструкциям, являются наиболее дифференцированной группой этого 
подвида (Ялковская и др., 2020).

Работа выполнена в рамках Государственных заданий ФГБУН  ИЭРиЖ 
УрО РАН по темам «Эволюция биоразнообразия континентальной фау‑
ны центральной части Северной Евразии в четвертичном периоде: мор‑
фологические, генетические и функционально‑ экологические аспекты» 
№ 122021000094–3 и «Состояние и динамика биоресурсов животного мира 
Уральского региона, разработка научных основ его мониторинга и охраны» 
№ 122021000084.
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