
ГЕНЕТИКА,  2018,  том 54,  № 3,  с.  361–365

361

DOI: 10.7868/S0016675818030098

Ключевые слова: соболь, интродукция, популяция, генетическая изменчивость, микросателлитные ло-
кусы

В середине ХХ в. в ряду мер по восстановлению ареала соболя проводились масштабные мероприятия 
по интродукции животных в районы, где численность вида была катастрофически низкой. В данной 
работе проводится анализ генетической изменчивости акклиматизированной популяции соболя бас-
сейна р. Вах (Ханты-Мансийский АО, Нижневартовский район), сформированной в результате инт-
родукции 331 соболя из районов Прибайкалья в 1952–1957 гг. По результатам анализа изменчивости 
пяти микросателлитных локусов яДНК акклиматизанты занимают промежуточное положение между 
исследованными автохтонными популяциями соболя Приобья и Прибайкалья. Вероятнее всего, ге-
нетическая структура современной популяции соболя бассейна р. Вах сформировалась в результате 
перемешивания генофондов прибайкальской популяции соболя, откуда брались животные для ин-
тродукции, и соседних популяций приобских автохтонов, восстановивших свою численность есте-
ственным путем. Полученные данные о генетической изменчивости акклиматизированной популя-
ции соболя согласуются с результатами предыдущих исследований морфологической изменчивости 
акклиматизантов и могут быть использованы для прогнозирования последствий интродукции соболя.
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КРАТКИЕ СООБЩЕНИЯ 

Соболь – ценный промысловый пушной вид, 
ареал которого преимущественно находится на 
территории России. К началу ХХ в. предположи-
тельно из-за интенсивного промысла вид практи-
чески полностью исчез на большей части ареала. 
В ряду мер, принятых для восстановления числен-
ности вида, были проведены работы по интродук-
ции соболя (в основном из районов Прибайкалья). 
Всего, по данным [1], с 1901 по 1970 г. было рассе-
лено 19 187 особей соболя.

На территории Западной Сибири соболь сохра-
нился отдельными очагами в малодоступных ме-
стах Обь-Иртышского и Кондо-Сосьвинского меж-
дуречья [2–3]. На правобережье р. Обь к середине 
ХХ в. соболь встречался в единичных экземплярах 
или вовсе отсутствовал [4–7], хотя в XVII в. здесь 
было одно из основных “соболиных мест” Сургут-
ского края, где добывали до 120 соболей в сезон на 
охотника [8–9].

Для восстановления численности соболя в При-
обье с 1940 по 1959 г. было проведено 42 выпуска 
соболей, в ходе которых в бассейны рек Казым, 
Аган, Вах, Васюган, Парабель, Тым, Кеть были 

выпущены 3045 зверьков, преимущественно из 
Иркутской области и Бурятии [1, 10]. На терри-
тории бассейна р. Вах с 1952 по 1957 г. было про-
ведено три выпуска соболей, среди которых было 
224 особей из Бурятской АССР и  107 особей из 
Бодайбинского района Иркутской области (низо-
вья р. Витим). Для выпусков, как правило, отби-
рали животных с темной, наиболее ценной в това-
роведческом отношении, окраской меха. Следует 
отметить, что автохтонный соболь Приобья отно-
сится к подвиду Martes zibellina zibellina, тогда как 
в районах Прибайкалья, где отлавливали животных 
для интродукции, обитает другой подвид соболя,  
M. z. princeps [11]. Таким образом, работы по ак-
климатизации прибайкальского соболя в Западной 
Сибири оказались своего рода масштабным эко-
логическим экспериментом, когда соболей одного 
подвида расселяли в места обитания другого под-
вида, который имеет существенно отличающие- 
ся фенотипические характеристики [1, 10, 12–15].

Мофологические исследования акклиматизи-
рованных популяций соболя показали, что через 
40 лет после интродукции животные приобрели 
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специфические черты морфологии, отличающие 
их как от прибайкальских популяций, так и от ав-
тохтонов Приобья. Причем изменение морфологи-
ческих черт акклиматизантов идет в направлении 
фенооблика автохтонных популяций [10, 14–16]. 
Изменение морфологических признаков в аккли-
матизированной популяции может быть следстви-
ем действия естественного отбора. Кроме этого 
морфологические изменения акклиматизантов 
в сторону фенотипа автохтонных животных могут 
быть вызваны скрещиванием интродуцентов с со-
болями из соседних автохтонных популяций, вос-
становивших свою численность естественным пу-
тем.

Цель данной работы – характеристика генети-
ческой структуры в акклиматизированной популя-
ции соболя на основе изменчивости микросател-
литных локусов яДНК.

В анализ были включены данные по 139 осо-
бям соболя из трех выборок: Вах (59 особей из бас-
сейна р. Вах, Нижневартовский р-н, Ханты-Ман-
сийский АО, годы сбора образцов 2011–2014), Уват  
(39 особей из Уватского р-на Тюменской обл., 2010–
2011 гг.), Хамар-Дабан (41 особь с территории гор-
ного хребта Хамар-Дабан, Кабанский р-н, Бурятия, 
2004–2005 гг.) (рисунок). Образцы мышечной ткани 
были собраны охотниками, имеющими лицензию на 
добычу соболя в исследуемых районах. Каждый обра-
зец анализировали по 5 микросателлитным локусам: 
Ma2, Ma8, Ma15 [17] и Mer41, Mvis72 [18]. Данные ло-
кусы ранее были успешно использованы в молеку-
лярно-генетических исследованиях соболя [19, 20]. 
Условия ПЦР описаны в [20]. Длины амплифициро-
ванных фрагментов определяли на приборе Genetic 

Analyzer 3130 (Applied Biosystems, США) в присут-
ствии маркера молекулярной массы S‑450 (Син-
тол). Хроматограммы расшифровывали в программе  
GeneMapper v. 4.0.

Генетическую дифференциацию (FST) считали 
значимой при р < 0.01. Соответствие наблюдаемого 
распределения генотипов распределению, следую-
щему из закона Харди–Вайнберга, оценивали с ис-
пользованием критерия χ2. При обработке данных 
использовали программу GenAlex 6.501 [21, 22].

В каждой из трех популяций в каждом из пяти 
локусов обнаружено от 6 до 10 аллелей (таблица). 
Максимального значения параметр эффективного 
числа аллелей на локус достигает в акклиматизи-
рованной популяции Вах (Ne  =  4.8 ± 0.7), в ав-
тохтонных популяциях Уват и Хамар-Дабан зна-
чение данного параметра ниже (Ne   =  3.7–3.8). 
Максимальное число уникальных аллелей (т.е. ал-
лелей, отсутствующих в других популяциях) обна-
ружено в выборке Вах (8 аллелей), в автохтонной 
прибайкальской популяции Хамар-Дабан выявлен 
один уникальный аллель, в популяции Уват уни-
кальные аллели не обнаружены (таблица). В 11 из 
15 сравнений частот генотипов наблюдаемое соот-
ношение генотипов не отличалось от ожидаемого 
по Харди–Вайнбергу, выявленные отклонения не 
носили однонаправленного характера.

Генетическая дифференциация между тремя 
анализируемыми популяциями была статистиче-
ски значима во всех сравнениях (p < 0.01). Зна-
чение FST между выборкой акклиматизантов (Вах) 
и прибайкальскими автохтонами (Хамар-Дабан) 
составило 0.041, между Вахом и автохтонной вы-
боркой Приобья (Уват) – 0.036. Значение FST между 
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Рис. 1. Схема географической локализации исследуемых выборок соболя.
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прибайкальскими (Хамар-Дабан) и приобскими 
(Уват) автохтонами оказалось выше (FST = 0.067).

Генетическая структура популяции определяет-
ся сочетанным действием факторов мутации, ми-
грации, дрейфа генов и естественного отбора [23, 
24]. Со времени завершения интродукции на р. Вах 
прошло около 60 лет (что соответствует 8–30 поко-
лениям животных). На наш взгляд, столь короткий 
срок не позволяет говорить о значимом влиянии 
мутации генов на генетическую структуру популя-
ции акклиматизантов.

Две проанализированные популяции автохтон-
ных соболей Прибайкалья и Приобья (Хамар-Да-
бан и Уват) относятся к разным подвидам соболя 
[11], проявляют значительные морфологические 
различия (кондилобазальная длина черепа Ха-
мар-Дабан 80.1 мм, Уват 84.9 мм; индекс окраски 
меха 3.08 и 1.68 балла соответственно [10]) и так-
же демонстрируют высокий уровень генетической 
дифференциации. Ранее С.Н. Каштанов с соавт. 
[20] с использованием микросателлитных марке-
ров оценили генетические дистанции между ше-
стью материковыми популяциями соболя. Макси-
мальное значение генетической дифференциации 

популяций было найдено для популяций Северно-
го Урала и хребта Сихотэ-Алинь (FST = 0.058) [20]. 
Таким образом, вероятнее всего, что интродуци-
рованные в бассейне р. Вах животные из Прибай-
калья имели генетические отличия от автохтонной 
популяции соболя Приобья.

Акклиматизированная популяция соболя (Вах) 
занимает промежуточное положение между автох-
тонными популяциями Приобья и Прибайкалья 
как по генетическим маркерам, так и по морфо-
логическим характеристикам (кондилобазальная 
длина черепа 82.4, индекс окраски меха 2.6 балла, 
различия с автохтонными популяциями Приобья 
статистически значимы: p < 0.0001) [10]). При этом 
доля уникальных аллелей в выборке акклиматизан-
тов (8 аллелей) существенно выше, чем у исследо-
ванных автохтонных популяций (от 0 до 1 аллелей).

Наиболее вероятной интерпретацией получен-
ного результата является смешение генофондов 
приобских и прибайкальских популяций в резуль-
тате интродукции прибайкальского соболя на тер-
ритории бассейна р. Вах. Таким образом, на фор-
мирование облика современной популяции соболя 
в бассейне р. Вах оказали влияние как животные 

Параметры генетического разнообразия микросателлитных локусов в автохтонных и акклиматизированной 
выборках соболя

Выборка Параметр
Локус

Ma15 Ma2 Ma8 Mer41 Mvis72 Все 
локусы

Вах

N 57 57 58 59 58 57–59

Na 6 7 10 7 10 8.0 ± 0.84

Ne 2.8 4.4 6.5 4.5 6.1 4.8 ± 0.67

G 1 2 1 1 3 8

Уват

N 39 39 39 39 38 38–39

Na 6 6 8 6 8 6.8 ± 0.49

Ne 2.41 5.1 3.8 3.0 4.9 3.8 ± 0.52

G 0 0 0 0 0 0

Хамар-Дабан

N 41 41 41 40 41 40–41

Na 6 6 7 8 8 7 ± 0.45

Ne 2.8 3.8 4.5 4.5 3.0 3.7 ± 0.36

G 0 0 0 1 0 1

Все выборки

N 137 137 138 138 137 45.8

Na 7 8 10 9 11 7.27 ± 0.36

Ne 2.7 4.4 4.9 4.0 4.7 4.1 ± 0.31

G 1 2 1 2 3 9

Примечание. N – размер выборки, Na – среднее число аллелей на локус, Ne – эффективное число аллелей на локус, G – 
число уникальных аллелей в выборке.
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из Прибайкалья (331 особь, выпущенная в 1952–
1957 гг.), так и автохтоны Приобья. При этом в ка-
честве автохтонов Приобья могли выступать как 
животные, сохранившиеся в  бассейне р. Вах на 
момент интродукционных мероприятий, так и ми-
гранты из соседних автохтонных популяций. Сто-
ит отметить, что контакты акклиматизантов Ваха 
с местными соболями могли происходить лишь на 
западе (бассейны рек Демьянка и Юган, через об-
ширную пойму р. Обь) и севере (верховья р. Таз), 
поскольку к  югу и  востоку обитают популяции, 
также созданные путем расселения прибайкаль-
ских соболей (бассейны рек Тым, Сым, Елогуй) 
[10].

Найденное высокое генетическое разнообразие 
в акклиматизированной популяции Вах по срав-
нению с исследованными автохтонными популя-
циями может быть связано с генетической неод-
нородностью населения соболя Приобья и При-
байкалья. В данном исследовании на основании 
морфологического сходства соболей, населяющих 
левый и правый берега р. Обь [10], мы допустили, 
что животные, обитающие на разных берегах реки, 
относятся к одной популяции и имеют сходные ча-
стоты аллелей микросателлитных локусов. Впол-
не возможно, что автохтонное население соболя 
с правого берега Оби (бассейн р. Таз) отличается 
по генетической структуре от левобережной попу-
ляции соболя. Кроме того, на территорию бассейна 
р. Вах выпускали животных из двух районов При-
байкалья: республики Бурятия (откуда происходит 
исследуемая в данной работе выборка Хамар-Да-
бан) и Бодайбинского р-на Иркутской обл. Есть 
вероятность, что уникальные аллели, найденные 
для акклиматизантов Вах, могут быть выявлены 
при более обширном географическом исследова-
нии автохтонов Приобья и Прибайкалья. Однако 
предыдущие исследования изменчивости микро-
сателлитных локусов соболя показали низкую ге-
нетическую дифференциацию соседних географи-
ческих популяций Центральной Сибири [20], чему 
способствует высокая миграционная активность 
вида.

Таким образом, в настоящее время мы можем 
наблюдать последствия интродукции 331 особи со-
боля в бассейн р. Вах, проведенной в 1952–1957 гг. 
Данные последствия выражаются как в морфоло-
гическом, так и в генетическом своеобразии попу-
ляции соболя этого района. Как по морфологиче-
ским, так и по генетическим маркерам современ-
ная популяция соболя бассейна р. Вах занимает 
промежуточное положение между автохтонными 
популяциями Приобья и Прибайкалья. Получен-
ные данные могут быть использованы для монито-
ринга и прогнозирования последствий интродук-
ции соболя.

Работа выполнена при поддержке РФФИ (про-
ект № 17-04-00759).
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There are massive translocations of sables held in the middle of XX century for recovery the valuable 
fur species area. We studied genetic variability of acclimatized sables population from Vah River 
basin (Khanty-Mansi Autonomous Okrug, Nizhnevartovskiy district). This population formed by 
translocations of sables from Cisbaikalia in 1952–1957. Acclimatized population of sable from Vah River 
basin demonstrate position in between studied autochthonous populations of sable from the Ob River 
area and Cisbaikalia in variability of five nDNA microsatellites loci. Similar results got in previous 
morphologic researches for acclimatized populations of sable. We suppose genetic structure of modern 
sables population from Vakh River Basin formed by mixing gene pools from Cisbaikalia populations 
where translocated animals from and neighboring autochthonous populations from the Ob River area 
who recover number by natural way. Genetic markers used in this study can be useful for long-term 
monitoring of consequences of the sables translocations.

*e-mail: ranyuk@ipae.uran.ru
Institute of Plant and Animal Ecology, Ural Branch Russian Academy of Science, Ekaterinburg, 620144 Russia

V.G. Monakhov, M.V. Modorov, M.N. Ranyuk*

Genetic Effects of Translocations of Sable (Martes zibellina L.)  
in Western Siberia


