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Большая (Comephorus baicalensis Pallas) /Pallas,1776/  и малая (C.dybowski 

Korotneff) /Коротнев, 1905/ голомянки (Scorpaeniformes: Cottoidei) 

 

 Модельные виды для исследований симпатрического 
видообразования: 

          - близкородственные виды, относительно молодые виды 

          - ареалы обитания видов в значительной степени 
перекрываются 

          -  одни из наиболее изученных среди байкальских 
рогатковидных рыб виды 



Поперечный батиметрический разрез (юг-север) озера Байкала. (The INTAS Project 99-1669 

Team, 2002. A new bathymetric map of Lake Baikal. Open-File Report on CD-Rom  

Южная 

 котловина 

Средняя 

 котловина 

Северная 

 котловина 



Схема филогенетических 

взаимоотношений байкальских и 

 не байкальских рогатковидных 

рыб, построенное на основе 

анализа нуклеотидных 

последовательностей гена 

цитохрома b, генов АТФазы8 и 

АТФазы6 

(Kontula et al.,2003) 

Корень монофилетичной группы 

 Байкальских рогатковидных 



Цель работы:  
Исследование генетического разнообразия и эволюционной 

истории семейства голомянок (Comephoridae) с помощью 

молекулярно-генетических методов 

Задачи: 
1. Провести исследования внутривидового генетического полиморфизма 

двух видов семейства голомянок на основе полиморфизма длин 

микросателлитных локусов и на основе анализа нуклеотидных 

последовательностей митохондриального гена цитохрома b. 

 

2. Оценить степень генетической изоляции между особями собранными 

из разных котловин Байкала - южной, средней и северной. 

 

3. Сравнить результаты анализа внутривидового генетического 

полиморфизма и межвидовой дивергенции полученные с помощью 

маркеров микросателлитной и митохондриальной ДНК.  

 

4. Провести оценку времени дивергенции видов и реконструировать 

эволюционную историю семейства голомянок.   



Использовали праймеры разработанные для 

европейского подкаменщика Cottus gobio (Englbrecht et al., 

1999) 

Локус Повторяющаяся единица 

Cgo56MEHU (GT)20 

Cgo1016PBBE (GT)2(GC)3(GT)2GCGTGC(GT)8 

Cgo1033PBBE (CA)16 

Cgo1114PBBE (GT)7TT(GT)9 

Cgo05ZIM (GT)14 

Cgo33ZIM (CA)9CC(CA)7 

Cgo42ZIM (CA)23 
А –  продукт ПЦР визуализирован на 

рентгеновской пленке с помощью радиоактивной 

метки; В – тот же гель после окрашивания 

серебром. 



Место сбора  
Южный 

Байкал 

Средний 

Байкал 

Северный 

Байкал 

Южный Байкал - -0.023 -0.022 

Средний Байкал 0.016 - -0.015 

Северный Байкал 0.000 0.009 - 

Место сбора  
Южный 

Байкал 

Средний 

Байкал 

Северный 

Байкал 

Южный Байкал -   0.016   0.013 

Средний Байкал - 0.004 -    0.016 

Северный Байкал   0.019   0.015 - 

Оценки показателей попарной генетической дифференциации по 

микросателлитным локусам между выборками из трех котловин 

Байкала 

Малая голомянка 

(среднее по всем семи локусам) 

Большая голомянка 

(среднее по шести локусам) 

Rst – красным  

цветом 

Fst – желтым 

цветом 



Распределение частот аллелей малой и 

большой голомянок 
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Локусы FST RST 

Cgo56 0.011  0.152  

Cgo1016 0.235 0.279  

Cgo1114 0.418  0.793  

Cgo05 0.024  0.056 

Cgo33 0.044  0.185 

Cgo42 0.069  0.313  

Среднее 0.138 0.244  

Индексы генетической дифференциации между совокупными выборками малой 
и большой голомянок  



Диаграммы распределения  частот аллелей малой и большой 

голомянок   

 

Количество аллелей выделено красным цветом 

 

По осям абсцисс- длина аллелей (пн) 

По осям ординат – частота встречаемости в долях 
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Cgo56 Cgo1016 Cgo1114 Cgo05 Cgo33 Cgo42 Всего 

малая 

большая 

- ожидаемая гетерозиготность 

- наблюдаемая гетерозиготность 

Наблюдаемая и ожидаемая гетерозиготности малой и 

большой голомянок 



Тест МакДональда – Крейтмана и 

индекс нейтральности 

сайты с 

фиксированны

ми заменами 

полиморфные 

сайты 

несинонимичные 

замены 
2 10 

синонимичные 

замены 
2 81 

G-тест G = 3.502 ( P = 0.06129)  

Индекс 

нейтральности 
0.123 

Qo и  Qi  - реакционные центры, 

 

I-III и V-IX –трансмембранные домены, 

 
Арабские цифры -  порядок расположения 

аминокислотных остатков относительно начала гена  

Двухмерная модель продукта  

гена цитохрома b (Howell, 1989) 

- фиксированные несинонимичные замены 

между малой и  большой голомянками 



Медианная сеть гаплотипов малой и большой голомянки, построенная на основе 

нуклеотидных последовательностей гена цитохрома b.  

Размер окружностей 

пропорционален количеству 

особей представляющих 

соответствующий гаплотип. 

Длина ветвей соединяющих 

гаплотипы   пропорциональна 

количеству мутационных шагов. 

C.dybowski  

(малая голомянка) 

C.baicalensisII 

(большая голомянка 

– группа 2) 

C.baicalensisI 

(большая голомянка 

– группа 1) 

- Южный Байкал 

- Средний Байкал 

- Северный Байкал 

- потерянный гаплотип 



Индексы генетической 

дифференциации между 

двумя генетическими 

группами большой 

голомянки по 

микросателлитным локусам 

FST RST 

0.012 0.008 

Дерево построенное на основе полиморфизма 

микросателлитных локусов малой и большой 

голомянок c использованием генетических 

дистанций  DAS. 

Тонкие линии – малая голомянка,  

жирные - большая, где: 

1 группа

2 группа

большая 

голомянка 

малая 

 голомянка 



t = 52-100 тыс. лет  

(среднее значение 74-75 тыс. лет) 

t = 40-79 тыс. лет 

 (среднее значение 57-59 тыс. лет) 

 

Малая голомянка 

Ne ~ 500 000 

Большая голомянка – II 

Ne ~ 300 000 – 500 000 

Большая голомянка – I 

Ne ~ 200 000 

t - время начала дивергенции 

Ne – эффективный популяционный размер 

 

Ne предковой для голомянок 

 популяции ~ 16 000  



Большая 
голомянка - 2

Большая 
голомянка - 1

Малая
голомянка 

L.eurystomus
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Филогенетическое древо, построенное баесовским методом на основе нуклеотидных 

последовательностей гена цитохрома b мтДНК голомянок и других представителей 

байкальских Cottoidei  
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Постериорные вероятности (в %) 

выделены красным цветом 
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Содержание створок диатомовых водорослей в осадках озера Байкал (Гольдберг и др.2005) 
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MIS – Морская изотопная стадия 

t = 52-100 тыс. лет  

(74-75 тыс. лет) 
t = 40-79 тыс. лет 

 ( 57-59 тыс. лет) 
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 Выводы:  

1.  Согласно анализу микросателлитной ДНК и нуклеотидной последовательности 

митохондриального гена цитохрома b малая голомянка представлена в Байкале 

единой генетически не подразделенной популяцией.  

 

2.  Анализ полиморфизма микросателлитной ДНК не выявил какой-либо генетической 

подразделенности большой голомянки в пределах озера Байкал.  

 

3.  Анализ нуклеотидной последовательности митохондриального гена цитохрома b 

выявил наличие двух генетических групп большой голомянки. Распределение 

особей по группам не зависит от места сбора материала. 

 

4.  Филогенетический анализ полученных данных с привлечением нуклеотидных 

последовательностей гена цитохрома b других представителей байкальских 

рогатковидных рыб показал, что малая голомянка произошла от большой 

голомянки. 

 

5.  Время, прошедшее с начала дивергенции малой и большой голомянки составило 

40-79 тыс. лет,  а двух групп большой голомянки 52-100 тыс. лет. 

 

6.  Возможными причинами дивергенции генетических групп и видов голомянок 

являются резкие изменения климата в ледниковую стадию MIS4 45-75 тыс. лет 

назад. 
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Схема филогенетических взаимоотношений голомянок с другими представителями 

байкальских Cottoidei, построенная на основе нуклеотидных последовательностей 

гена цитохрома b мтДНК.  

бутстреп- значения (в %) 

выделены красным цветом 
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Место сбора  
Южный 

Байкал 

Средний 

Байкал 

Северный 

Байкал 

Южный Байкал  

(n=7) 

- 

 
0.288 0.164 

Средний Байкал 

(n=6) 
0.069 - 0.025 

Северный Байкал 

(n=8) 
0.051 0.018 -- 

Место сбора  
Южный 

Байкал 

Средний 

Байкал 

Северный 

Байкал 

Южный Байкал 

(n=5) 
- 0.093 0.124 

Средний Байкал 

(n=9) 
 0.045 - 0.036 

Северный Байкал 

(n=11) 
  0.056   0.052 - 

Оценки показателей попарной генетической дифференциации по 

микросателлитным локусам между выборками из трех котловин 

Байкала (среднее по шести локусам) 

Большая голомянка - I 

Большая голомянка - II 

Rst – красным  

цветом 

Fst – желтым 

цветом 


