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Изучена изменчивость нуклеотидной последовательности гена цитохрома b мтДНК ротана-голо-
вешки (Perccottus glenii) из водоёмов бассейна р. Иртыш. Дана оценка генетического разнообразия 
инвазионных популяций ротана на юге Западной Сибири и в Северном Казахстане. Выявлено 10 га-
плотипов мтДНК ротана, в том числе 9 – в Сибири и 2 – в Казахстане. В озёрах Бердюжского района 
Тюменской области и Северного Казахстана, с одной стороны, и других изученных водоёмах бассейна 
р. Иртыш, с другой, выявлены разные, довольно сильно различающиеся, гаплотипы мтДНК ротана. 
Полученные данные указывают на наличие разных источников инвазии ротана на юге Сибири и в 
Северном Казахстане.
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Введение
Инвазия ротана-головешки Perccottus 

glenii Dubowski, 1877 (Perciformes: Odonto-
butidae) началась в XX в. и привела к значи-
тельному продолжающемуся расширению его 
ареала на севере Евразии [Reshetnikov, 2013; 
Rakauskas et al., 2016]. В 1980-е гг. ротан про-
ник и в Западную Сибирь, заселив Обь-Ир-
тышский бассейн, предположительно, че-
рез Южно-Уральский инвазионный коридор 
[Корляков, Нохрин, 2014]. Ротан, как один из 
самых успешных и агрессивных инвазионных 
видов, пользуется большим вниманием у ис-
следователей, и частная генетика этого вида 
относительно хорошо изучена. Секвенирован 
полный митохондриальный геном ротана, в 
нативном ареале на северо-востоке Китая у 
ротана выявлены три филогенетические ли-
нии [Xue et al., 2013; Xu et al., 2014; Lv et al., 
2020, Yang et al., 2020; Zhang et al., 2021]. Эти 
же линии обнаружены и в зонах инвазии в Ев-
ропе [King et al., 2015; Grabowska et al., 2020]. 
Тем не менее, в ряде районов приобретённого 
ареала генетические исследования вида от-
сутствуют или фрагментарны. К таким рай-

онам относится и Сибирь, где генетические 
исследования пришлых популяций ротана 
проводились только с использованием муль-
тилокусных ДНК-маркеров и требуют уточ-
нений [Жигилева, Куликова, 2016; Алямкин 
и др., 2022]. В частности, сопоставление га-
плотипов митохондриальной ДНК сибирских 
популяций ротана с европейскими должно 
помочь в прояснении вопросов об источни-
ках инвазии и путях проникновения ротана 
за Урал, по которым в настоящее время нет 
единого мнения [Решетников, Чибилёв, 2009; 
Корляков, Нохрин, 2014]. Цель данной рабо-
ты – изучить встречаемость митохондриаль-
ных гаплотипов в инвазионных популяциях 
ротана на юге Западной Сибири и в Северном 
Казахстане. 

Материал и методика
Для генетического исследования исполь-

зованы образцы мышечной ткани 44 особей 
ротана-головешки. Сбор материала проводи-
ли в 2017 г. в р. Тобол и оз. Андреевское, в 
2022 г. – в озёрах Песьяное, Долгонькое, Пло-
ское в пределах Тюменской обл., а также в оз. 
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Малое Плоское в Кызылжарском районе на 
территории Казахстана (табл. 1). Все эти во-
доёмы относятся к бассейну р. Иртыш и вхо-
дят в приобретённый ареал ротана (рис. 1). 

Рыб отлавливали на удочку. Образцы 
мышечной ткани рыб фиксировали в 96%-м 
этаноле и хранили при температуре 20  °С. 
Выделение ДНК из тканей проводили с ис-
пользованием набора реагентов ДНК-Экс-
тран-2 (Синтол, Москва). 

Для изучения генетического полимор-
физма использовали фрагмент гена Cytb. 
Для амплификации фрагментов исполь-

Таблица 1. Места сбора и количество исследованных особей.

№ Водоём Год Географические коорди-
наты (с. ш., в. д.)

Число 
особей Число последовательностей

1 оз. Долгонькое 2021 55.9572, 68.5337 3 2

2 оз. Песьяное 2021 56.0282, 68.4565 7 7

3 оз. Плоское 2021 55.9570, 68.4994 9 8

4 оз. Малое Плоское 
(Казахстан) 2021 54.7605, 69.4953 9 8

5 оз. Андреевское 2017 57.0446, 65.7425 8 5

6 р. Тобол 2017 56.6560, 66.3453 8 4

Рис. 1. Места сбора особей ротана-головешки: 1 – оз. 
Долгонькое (Бердюжский район Тюменской обл.), 2 – оз. 
Песьяное (Бердюжский район Тюменской обл.), 3 – оз. 
Плоское (Бердюжский район Тюменской обл.), 4 – оз. 
Малое Плоское (Кызылжарский район, Казахстан), 
5 – оз. Андреевское (Тюменский район), 6 – р. Тобол 
(Ялуторовский район Тюменской обл.). Светлая область 
– бассейн р. Иртыш. 

зованы специфические праймеры PCytbF 
5’-AACCAGGACTAATGGCTTGA-3’ на ос-
нове последовательности, полученной в ис-
следовании [Yang et al., 2020] и Pro-R1-r 5’-TA
GTTTAACTAAGAATTCTAGCTTTGG-3’ на 
основе модифицированной последовательно-
сти, полученной в исследовании [Grabowska 
et al., 2020]. Полимеразную цепную реак-
цию (ПЦР) проводили в 20 мкл реакционной 
смеси, содержавшей 2 мкл 10x ПЦР буфера, 
содержащего MgCl2 (20mM), 2 мкл dNTPs 
(2.5mM), по 0.7 мкл прямого и обратного 
праймера (10mM), 0.2 мкл Taq-полимеразы 
(5ед./мкл), 13.4 мкл H2O и 1 мкл (около 100 
нг) раствора тотальной ДНК. Режим ампли-
фикации: 95 °С – 5 мин, 35 циклов (94 °С – 1 
мин, 55 °С – 45 с, 72 °С – 1 мин), 72 °С – 7 
мин, в соответствии с рекомендациями [Yang 
et al., 2020].

Качество ПЦР-продукта определяли пу-
тём электрофореза в 1.3%-м агарозном геле 
с добавлением флуоресцентного красителя 
бромистого этидия. Электрофорез проводи-
ли в течение 40 минут при напряжении 120 
В. ДНК из гомогенного ПЦР-продукта пере-
осаждали смесью этанола с ацетатом аммо-
ния по методике ЦКП «ГЕНОМ» [Метод…, 
2023] с модификацией из-за большого объёма 
смеси (добавляли больший объём реагентов 
и дополнительное центрифугирование после 
осаждения). Концентрацию очищенной ДНК 
оценивали в сравнении с серией разведений 
короткой плазмиды pBR322 в ходе 1.2%-го 
агарозного гель-электрофореза с добавлени-
ем бромистого этидия. Секвенирование про-
водили методом капиллярного электрофореза 
на базе ИБВВ РАН с использованием набо-
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ра BigDye Terminator v. 3.1 Cycle Sequencing 
Kit на автоматическом анализаторе ABI 3500 
(«Applied Biosystems», США/«Hitachi», Япо-
ния) согласно рекомендациям производителя.

Полученные последовательности вы-
равнивали вручную с использованием про-
граммы MEGA7 [Kumar et al., 2016]. После 
выравнивания для анализа использовали 34 
последовательности длиной 1101 н.  п. Вы-
явленные в ходе работы варианты последо-
вательностей ротана депонированы в базу 
данных NCBI под номерами OR861548–
OR861581. Для сравнения использовали по-
следовательности гена Cytb ротана из Китая 
[Yang et al., 2020] и Европы [Grabowska et al., 
2020], депонированные в GenBank под но-
мерами: MG882513–MG882532, MN555819–
MN555835, MN555836–MN555845, MN555847–
MN555857, MN555859–MN555861, MN555863, 
MN555865–MN555958, MN555960–MN556019, 
MN556021–MN556037, MN556039–MN556051, 
MN556053–MN556057, MN556060–MN556063, 
MN556065–MN556085. Филогенетическое де-
рево построено по методу наибольшего прав-
доподобия и создано на основе модели замен 
Hasegawa-Kishino-Yano (HKY) [Hasegawa et 
al., 1985] как наиболее подходящей. Отбор 
моделей проводили на основе Байесовского 
информационного критерия с помощью про-
граммы MEGA7. Показатели полиморфизма 
– нуклеотидное разнообразие (π), разноо-
бразие гаплотипов (Hd) и среднее число по-
парных различий между нуклеотидами (Pi), 

– получены с помощью программы DnaSP 6 
[Librado, Rozas, 2009]. Сеть гаплотипов рас-
считана и создана на основе модели HKY с 
помощью программы DnaSP 6, графическое 
изображение создано с помощью программы 
Network 10 [Bandelt et al., 1999].

Результаты и обсуждение
Анализ последовательностей гена Cytb 

показал наличие 30 полиморфных участ-
ков, из них 20 содержат единичные заме-
ны (singleton variable sites), а 10 – двойные 
(parsimony variable sites, two variants). Сред-
нее содержание нуклеотидов: A = 27.8%, T = 
34%, C = 23.2%, G = 15%. Гаплотипическое 
разнообразие (Hd) составило 0.506, нуклео-
тидное разнообразие (π) – 0.0045. Наиболь-
шие показатели разнообразия отмечены в вы-
борке ротана из р. Тобол (табл. 2).

Всего по результатам секвенирования 
последовательностей гена Cytb ротана нами 
было выявлено 10 гаплотипов мтДНК, в том 
числе девять – в Сибири и два – в Казахста-
не. Наибольшее число гаплотипов (по четы-
ре) отмечено в оз. Андреевское и р. Тобол. Во 
всех трёх исследованных озёрах Бердюжско-
го района встречался только один гаплотип, в 
оз. Малое Плоское в Казахстане – два, с пре-
обладанием гаплотипа H1 (табл. 3).

На основе модели HKY создана сеть га-
плотипов по методу Neighbor-Joining (рис. 
2). Все гаплотипы можно объединить в три 
гаплогруппы (клады) I–III. Отмечено значи-

Таблица 2. Показатели полиморфизма участка гена Cytb ротана-головешки из разных водоёмов на юге Западной 
Сибири и в Северном Казахстане.

Водоём V Hd ± sd π ± sd Pi ± sd

оз. Долгонькое 0 0 0 0

оз. Песьяное 0 0 0 0

оз. Плоское 0 0 0 0
оз. Малое Плоское 

(Казахстан) 9 0.250±0.180 0.0020±0.0014 2.313±1.509

оз. Андреевское 4 0.900±0.161 0.0014±0.0011 1.600±1.281

р. Тобол  10 1.000±0.177 0.0046±0.0034 5.167±3.647

Всего 23 0.506±0.105 0.0045±0.0009 1.503±2.038

Обозначения: V – число вариабельных сайтов в исследуемом участке гена Cytb; Pi – среднее число попарных 
различий между нуклеотидами; π – нуклеотидное разнообразие; Hd – гаплотипическое разнообразие; sd – стан-
дартное отклонение.
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Таблица 3. Встречаемость гаплотипов гена Cytb мтДНК в выборках ротана.

Выборка Число гаплотипов Гаплотип Число особей Частота, %
оз. Долгонькое 1 H1 2 100
оз. Песьяное 1 H1 7 100
оз. Плоское 1 H1 8 100

оз. Малое Плоское 
(Казахстан) 2 H1 7 87.5

H2 1 12.5

оз. Андреевское 4

H3 2 40
H4 1 20
H5 1 20
H6 1 20

р. Тобол 4

H7 1 25
H8 1 25
H9 1 25
H10 1 25

тельное генетическое расстояние между га-
плотипами H1, H2 и остальными гаплотипами 
(H3–H10). Гаплотипы ротана из р. Тобол и оз. 
Андреевское на сети формируют отдельную, 
хорошо обособленную группу с характерной 
звёздчатой структурой. Наиболее частым и 
базовым в этой группе является гаплотип Н3, 
обнаруженный у ротана оз. Андреевское, все 
остальные гаплотипы бассейна р.  Тобол – 
производные от него. Звёздчатая структура 
свидетельствует о недавнем происхождении 
с последующим быстрым распространением 
ротана из одного источника инвазии. 

По методу наибольшего правдоподобия 
построено филогенетическое дерево, вклю-
чающее последовательности из Европы 
[Grabowska et al. 2020] и Китая [Yang et al., 
2020] (рис. 3). Гаплотипы H3–Н9 из оз. Ан-
дреевское и р. Тобол проявляют значительное 
сходство с последовательностями гена Cytb 
ротана из европейских популяций, в частно-
сти, с гаплогруппой II, выявленной в При-
балтике, Беларуси, Украине, России и един-
ственной, обнаруженной у ротана Волжского 
бассейна. Это подтверждает гипотезу о засе-
лении ротаном бассейна Иртыша из Волж-
ского бассейна через реки и каналы Южного 
Урала. Напротив, гаплотип Н2, выявленный в 
оз. Малое Плоское в Казахстане, относится к 
другой гаплогруппе и имеет наибольшее ге-
нетическое сходство с гаплотипами ротана из 
Северного Китая. Интересно, что популяция 
ротана из этого изолированного озера имела 
наибольшие генетические дистанции от всех 
остальных изученных нами популяций дан-
ного вида. 

Полученные данные могут указывать на 
наличие разных, как минимум двух, источ-
ников инвазии ротана в исследованной нами 
части бассейна р. Иртыш. Как было показано 
нами ранее [Алямкин и др., 2022], популяции 
ротана из р. Тобол, а также озёр бассейна этой 
реки проявляют значительное сходство меж-
ду собой, и, поскольку все эти исследованные 
озёра проточные и связаны единой гидрогра-
фической сетью, популяции ротана могут 
быть результатом его естественного расселе-
ния. Более того, р. Иртыш через р. Тобол и его 

Рис. 2. Сеть гаплотипов мтДНК (H1–H10), отражающая 
филогенетическую структуру популяций ротана-го-
ловешки (обозначены разным цветом). Размер кругов 
пропорционален количеству особей, количество насечек 
на осях – числу различающихся кодонов. 
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притоки соединяется с уральскими реками и 
бассейном р. Волга за счёт искусственно соо-
ружённых каналов. Ротан мог проникнуть в р. 
Тобол через этот Южно-Уральский инвазион-
ный коридор наряду с другими вселенцами.

Другая ситуация наблюдается в озёрах 
Бердюжского района, а также оз. Малое 
Плоское на территории Казахстана. С одной 
стороны, выборки ротана из этих озёр гене-
тически сходны между собой, имеют общий 
гаплотип мтДНК (Н1). Эти озёра близко рас-
положены, относятся к бассейну одной реки 
– Ишим, что объясняет сходство рыб. С дру-
гой стороны, озёра являются не проточными, 

Рис. 3. Филогенетическое дерево, построенное методом максимального правдоподобия, на основе последователь-
ностей фрагмента гена Cytb ротана. Клады А, В соответствуют кладам, выявленным в нативном ареале ротана – в 
Китае [Yang et al., 2020], клады I–III выявлены в Европе [Grabowska et al., 2020].

и попадание туда ротана произошло, скорее 
всего, с участием человека. Кроме того, учи-
тывая значительные генетические дистанции, 
а также наличие совершенно других гаплоти-
пов мтДНК у ротана из этих озёр по сравне-
нию с выборками из бассейна р. Тобол, мож-
но предположить наличие другого источника 
происхождения ротана в этой части бассейна 
Иртыша.

Заключение
Таким образом, полученные данные по 

генетическому полиморфизму ротана бас-
сейна р. Иртыш указывают на наличие раз-
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ных источников инвазии этого вида на юге 
Сибири и в Северном Казахстане. В озёрах 
бассейна р. Ишим (Бердюжский район Тю-
менской обл. и Северный Казахстан), с од-
ной стороны, и водоёмах бассейна р. Тобол, 
с другой, выявлены разные, довольно сильно 
различающиеся, гаплотипы мтДНК ротана. 
Причём тобольские популяции имеют боль-
шое генетическое сходство с волжской и дру-
гими европейскими популяциями этого вида, 
а ишимские – с северокитайскими популяци-
ями.
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GENETIC POLYMORPHISM OF INVASIVE POPULATIONS OF 
THE AMUR SLEEPER PERСCOTTUS GLENII (PERCIFORMES: 

ODONTOBUTIDAE) OF THE IRTYSH RIVER BASIN ACCORDING 
TO SEQUENCING OF THE CYTB GENE REGION
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We studied the variability of the nucleotide sequence of the cytochrome b gene of the mtDNA of the 
Amur sleeper (Perccottus glenii Dubowski, 1877) from water bodies of the Irtysh River basin. We assessed 
the genetic diversity of invasive populations of Amur sleeper in the south of Western Siberia and in northern 
Kazakhstan. We identified 10 mtDNA haplotypes in P. glenii, including 9 in Siberia and 2 in Kazakhstan. 
In the lakes of the Berdyuzhsky district of the Tyumen Region and Northern Kazakhstan, on the one hand, 
and in other studied water bodies of the Irtysh River basin, on the other hand, different haplotypes of the 
Amur sleeper mtDNA were identified. The data obtained indicate the presence of different sources of Amur 
sleeper invasion in southern Siberia and Northern Kazakhstan.

Keywords: Amur sleeper, biological invasions, populations, polymorphism, Cytb, acquired habitat.


