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Abstract. The article identifies and describes the trends in the spread of technogenic halogenesis 

processes on alluvial and podzolic soils. Soil salinization, which occurs in a humid climate, can be 

considered a superimposed soil-forming process, which forms an additional risk of development in 

soils of an accompanying solonchak process.  
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Анализ общего генетического разнообразия показал высокий уровень гаплотипического 

разнообразия в естественном ареале (Hd=0,758±0,112) и низкий уровень в приобретенном 

ареале (Hd=0,282±0,142), в том числе в Беларуси (Hd=0,071±0,047), несмотря на достаточ-

ное количество проанализированных образцов.  

Ключевые слова: сомик американский, чужеродный вид, естественный ареал, приобре-

тенный ареал, ген COI, гаплотипическое разнообразие, нуклеотидное разнообразие.  

 

Естественным ареалом обитания сомика американского Ameiurus nebulosus (Lesueur, 

1819), является Северная Америка (от юга Канады до штатов Флориды и Миссисипи) [2, 5].  

Этот чужеродный вид был интродуцирован в водоемы многих стран Европы, Азии, Южной Аме-

рики, а также в островные государства Гавайи и Новую Зеландию для разведения и спортивного ры-

боловства [4]. Впервые на территории Беларуси был зарегистрирован в 1935 году в отдельных озерах 

бассейна рек Зап. Буг и Припять [7]. В настоящее время обитает в большинстве водоемов Брестской 

области, отмечается в отдельных водоемах Гродненской и Минской областей [8].  

Изучение биологии и экологии данного вида чужеродных рыб крайне важно для прогно-

зирования экологических последствий его заселения в новые места обитания. Одним из основ-

ных путей инвазии сомика американского является непреднамеренная интродукция. Уровень 

генетической вариабельности между инвазионными и аборигенными популяциями сомика 

американского позволит выявить пути и векторы дальнейшего распространения вида [6].  
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Целью данной работы было изучить уровень генетического полиморфизма по гену COI попу-

ляций сомика американского из естественного и приобретенного ареала и на основании получен-

ных данных установить филогенетические взаимосвязи с особями из естественного и приобретен-

ного для прогноза дальнейшего характера распространения на территории Беларуси.  

Материалы и методы исследования. В качестве материала для данного исследования были 

использованы последовательности гена COI сомика американского, полученные авторами статьи                

и имеющиеся последовательности из международной базы данных GenBank (таблица 1).  

Образец ткани от каждой отловленной особи помещали в отдельную пробирку и хранили в 96% 

спирте при температуре –20°С. ДНК выделяли с помощью набора «Нуклеосорб» комплектации С 

(Праймтех, Беларусь). Для получения целевого фрагмента использовали пару праймеров                                           

FF2d (5_-TTCTCCACCAACCACAARGAYATYGG-3_);. FR1d (5_-CACCTCAGGGTGTCCGAARAAYCARAA-

3_) [1]. Реакционная смесь для ПЦР содержала в 25 мкл: 200 мкМ dNTP, 0,5 мМ каждого праймера,                 

2,0 мМ MgCl2, 1xPfu Buffer, 1U Pfu–полимеразы, 0,5 мкг ДНК-матрицы. Программа для амплифика-

ции: начальная денатурация 2 мин. – 94°; 35 циклов денатурации в течении 30 с. – 94°, отжиг                                

40 с. – 52°, элонгация 1 мин. – 72°; финальная стадия элонгации в течении 10 мин. при 72°.  
 

Таблица 1 – Проанализированные в работе последовательности гена COI сомика американского  
 

База данных Номер Место сбора 
Наши данные 01-11, 02-11, 03-11, 04-11,. 

05-11, 06-11, 07-11, 08-11 
оз. Олтушское, Малоритский район, Беларусь 

25-11, 26-11, 27-11, 28-11, 29-
11, 30-11, 31-11, 32,11 

оз. Ореховское, Малоритский район, Беларусь 

61-11, 62-11, 63-11, 64-11, 65-
11, 66-11, 67-11, 68-11 

пруд Карпин, Малоритский район, Беларусь 

89-11, 92-11 оз. Каташи, Кобринский район, Беларусь  
93-11, 94-11, 95-11, 96-11 оз. Верхолесье, Кобринский район, Беларусь  
97-11, 98-11, 99-11, 100-11 мелиоративный канал д. Каташи, Кобринский 

район, Беларусь 
49,50,51,52 р. Мухавец, Жабинковский район, Беларусь 
53,54 оз. Головчицкое, Дрогичинский район, Беларусь 
55, 56, 57, 58 ДБК, д. Селище, Дрогичинский район, Беларусь 
59, 60, 61, 62, 63 оз. Светиловское, г.Барановичи, Беларусь  
82, 83, 1, 2 оз. Жлобинское, г.Барановичи, Беларусь  
68, 69, 70 водоем агр. Новый двор, Щучинский район, Беларусь 

GenBank  KX145196. 1, KX145343. 1, 
JX516987. 1, EU523909. 1, 
KX145148. 1, KX145411. 1, 
HQ557164. 1, EU524433. 1, 
MT150962. 1, MT150961. 1, 
KX145196. 1, KX145343. 1, 
JX516987 

Канада 

MT456141. 1, JX517026. 1, 
JN024753. 1, HQ557164. 1, 
JX517108. 1, JX516946. 1, 
JN024755. 1, JN024754. 1, 
JN024756. 1, KX459334. 1 

США 

KJ552541. 1, KJ552549. 1 Польша 
MK439913. 1, MK439917. 1 Чехия 
KX909515. 1, KX909527. 1, 
KX90951. 1, KX909517. 1, 
KX909545. 1, KX909533. 1, 
KX909525. 1, KX909543. 1, 
KX909526. 1, KX909548 

Венгрия 

Примечание: нумерация собственных образцов приведена согласно базе данных генетических                    

образцов сомика американского лаборатории ихтиологии, еще не выгруженных в BOLD 

РЕПОЗИТОРИЙ ГГ
У И

МЕНИ Ф
. С

КО
РИНЫ



190 
 

Секвенирование провели в ЦКП «Геном» ГНУ Институт генетики и цитологии НАН Беларуси» 

на 3500 Genetic Analizer (Applied Biosystems). Aнализ результатов секвенирования, редактирование, 

выравнивание последовательностей и построение филогенетических деревьев проводили в пакетах 

программ MEGAX. Филогенетическое дерево было построено при помощи метода максимального 

правдоподобия (ML), модель Tamura-Nei. В качестве внешней группы для филогенетического ана-

лиза был выбран представитель рода Ameiurus: Ameiurus melas (номер в Genbank KX 909407. 1). Ана-

лиз внутригруппового генетического разнообразия проводили в программе DnaSP6. Парсимониаль-

ные сети гаплотипов строили в программе PopArt [3].  

Результаты и их обсуждение. В ходе работы было проанализировано 90 образцов: 56 по-

лучены авторами статьи (Беларусь), 37 взяты из международной базы данных GenBank (по-

следовательности гена COI с длиной 708 п. н). В ходе анализа было обнаружено 8 гаплотипов 

митохондриального гена COI, из них 3 в Беларуси (рисунок 1).  
 

 

Рисунок 1 – Филогенетическое дерево обнаруженных гаплотипов последовательностей 

гена COI сомика американского, построенное методом максимального правдоподобия ML 

 

 
 

Рисунок 2 – Медианная сеть гаплотипов гена COI сомика американского 
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Анализ филогенетического дерева, построенного на основании последовательностей гена 

COI, показал, что практически все образцы, полученные нами, образуют единый кластер с об-

разцами из Канады, Венгрии, Польши и США.  

Распределение гаплотипов и частота их встречаемости представлены на медианной сети 

гаплотипов (рисунок 2). Анализ медианной сети гаплотипов сомика американского предполо-

жительно показывает наличие одного гаплотипа основателя (H1). Данный гаплотип является 

наиболее распространенным и широко как на территории Беларуси, так и в системе Великих 

озер (Канада и США), Венгрии и Польше. От данного гаплотипа H1 посредством одной мута-

ции образовались последующие 6 гаплотипов: 2 из них представлены образцами из Беларуси 

(оз. Ореховское, Малоритский район и оз. Каташи, Кобринский район); 4 гаплотипа из Канады 

(система Великих озер, оз. Онтарио и озера в провинции Квебек, Канада).  

Для определения генетического разнообразия все проанализированные образцы были раз-

делены на 3 группы: 1) образцы из приобретенного ареала – Беларусь; 2) образцы из приобре-

тенного ареала – Венгрия, Польша и Чехия; 3) образцы из естественного ареала – система Ве-

ликих озер (США и Канада). Для каждой группы были рассчитаны показатели генетического 

разнообразия (таблица 2).  

 
Таблица 2 – Данные генетического разнообразия сомика американского по гену COI 

 

Ameiurus nebulosus N S H Hd π k 

Беларусь 56 2 3 0,071±0,047 0,00013 0,071 

Венгрия, Польша и Чехия 15 2 2 0,248±0,131 0,00091 0,495 

Система Великих озер (США и Канада) 20 5 6 0,768±0,062 0,00212 1,158 

Примечание: N – число последовательностей; S – число вариабельных сайтов; H – число 

гаплотипов; Hd – гаплотипическое разнообразие; π – нуклеотидное разнообразие; k – сред-

нее число нуклеотидных различий 

 

Анализ общего генетического разнообразия по гену COI показал высокий уровень гаплотипи-

ческого (Hd=0,758±0,112) и низкий уровень нуклеотидного (0,00212) разнообразия в естественном 

ареале. Такие показатели характерны для стабильных и генетически целостных популяций, которые 

расширяют свою среду обитания с высокой величиной эффективного числа основателей.  

Для популяций приобретенного ареала, анализ показал низкий уровень как гаплоти–пиче-

ского (Hd=0,248±0,131), так и нуклеотидного (0,00091) разнообразия, в том числе и для образ-

цов из Беларуси (Hd= 0,071±0,047 и π=0,071 соответственно). К потере генетического разно-

образия, «эффекту основателя» или «бутылочного горлышка», как правило приводит проник-

новение вида на новую территорию путем скачкообразного расселения посредством человека.  

На основании сравнения уровня генетической вариабельности сомика американского в приоб-

ретенном (Беларусь) и естественном (система Великих озер, США) ареале можно с высокой долей 

вероятности предполагать, что его проникновение на территорию Беларуси произошло путем слу-

чайных интродукций с первоначальным вселением наиболее распро–страненного древнего предко-

вого гаплотипа H1, от которого впоследствии обра–зовались новые гаплотипы.  
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В работе рассмотрено применение ретроспективного анализа космоснимков при изучении гео-

экологических особенностей зеленой инфраструктуры городского округа Балашиха Московской 

области. По результатам анализа сделаны выводы по формированию городской среды, а также 

построена ретроспективная картосхема. Анализ позволил выявить геоэкологические особенности 

изменения зеленой инфраструктуры, сделать прогноз по ее изменениям на ближайшие годы.  
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