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Аннотация. Сравнение нуклеотидных последовательностей маркерных фрагмен-
тов гена первой субъединицы митохондриальной цитохром С оксидазы байкаль-
ских эндемичных рыбьих пиявок и филогенетически близких им палеарктических 
видов показал, что байкальские виды имеют уникальные последовательности 
ДНК, накопившие в ходе эволюции достаточное количество нуклеотидных замен 
для идентификации видового статуса этих пиявок. Кроме того, вид, обитающий в 
р. Ангаре, имеет значительное генетическое расстояние от байкальского собрата, 
что ставит под сомнение его видовую принадлежность. 
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Введение 

В последнее десятилетие широкое распространение получили методы 
молекулярной систематики, зачастую являющиеся единственно возмож-
ным способом, позволяющим разобраться в родственных связях таксонов и 
дать объективную оценку видового разнообразия в экологических иссле-
дованиях. Основная идея ДНК-штрихкодирования [3; 6] заключается в том, 
что некий достаточно короткий стандартный участок ДНК может играть 
роль уникального маркера, позволяющего однозначно (или почти одно-
значно, так как существует внутривидовая изменчивость) определить ви-
довую принадлежность организма. Таким образом, создаётся цифровой 
формат базы данных ДНК-штрихкодов, который допускает полную авто-
матизацию процесса определения видов. 

В этой работе мы попытались применить методы молекулярной сис-
тематики для исследования байкальских эндемичных рыбьих пиявок, по-
скольку морфологи, изучавшие группу, зашли в тупик. 

Baicalobdella Dogiel, 1957 – род пресноводных пиявок, эндемичных 
для озера Байкал, изначально включавший два вида – B. torquata Grube, 
1871 и B. cottidarum Dogiel, 1957, паразитирующих на амфиподах и рогат-
ковых рыбах соответственно. Позднее Е. И. Лукин [2], усомнившись в так-
сономической значимости B. cottidarum, лишил его видового статуса, рас-
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ширив диагноз вида B. torquata таким образом, что B. cottidarum стал его 
синонимом. Не все специалисты согласились с превращением B. torquata 
по сути в политипический вид, поэтому видовой состав этого рода остаётся 
до сих пор дискуссионным [4]. 

Материалы и методы  

Сбор и морфологический анализ материала. Сбор проб проводился во 
время экспедиций на оз. Байкал в 2011–2013 гг. в том числе в зал. Лист-
венничный, бух. Варначка, Слюдянской губе, Чивыркуйском и Баргузин-
ском заливах, а также в верхнем течении р. Ангары в диапазоне глубин  
0–285 м. Материал фиксировался 80%-ным этанолом. Видовая принадлеж-
ность определена согласно существующим систематическим ключам [2], а 
также по отдельным описаниям видов [1; 4]. 

Молекулярный анализ. Экстракция ДНК сделана фенол-хлороформным 
методом [9]. Фрагмент гена mtCOI длиной 710 п.н. амплифицирован с ис-
пользованием праймеров, универсальных для большинства беспозвоноч-
ных [8]. Расшифровка первичной структуры ДНК проведена с помощью 
реакции секвенирования двухцепочечных продуктов амплификации (ЦКП 
«Геномика», ИХБФМ СО РАН, Новосибирск). 

Филогенетический анализ. Выравнивание набора нуклеотидных по-
следовательностей проведено с помощью программы CLUSTAL W [7]. 
Внутри- и межгрупповые генетические расстояния вычислены в программе 
MEGA 5.2 [13]. Для выявления областей локального сходства между нук-
леотидными последовательностями и вычисления статистической значи-
мости совпадений использовалась программа BLAST [5]. Филогенетиче-
ские реконструкции выполнены с использованием программ SplitsTree v.4 
[10] и PhyML 3.0 [14]. 

Результаты и обсуждение 

Определены нуклеотидные последовательности фрагмента гена mtСОI 
длиной 680 п. н. для 14 байкальских рыбьих пиявок, принадлежащих к 
двум экологическим группам, одна из которых паразитирует на амфиподах 
(5 экз.), а другая – на бычках-подкаменщиках (9 экз.). Одна из особей, па-
разитирующих на амфиподах, была отловлена в р. Ангаре. В качестве 
внешней группы приняты 5 гомологичных последовательностей рыбьих 
пиявок из международного банка генетических данных: B. torquata 
(AY336018), C. respirans (AY336021), J. arctica (AY336012), P. geometra 
(AF003280 и AY336014). 

Для оптимизации филогенетического анализа подобрана модель мо-
лекулярной эволюции, наиболее подходящая для анализа исследуемой вы-
борки нуклеотидных последовательностей. Учитывая наименьший показа-
тель BIC (Bayesian Information Criterion), а также принимая во внимание 
AIC (Akaike Information Criterion), значение Maximum Likelihood (lnL) и 
другие параметры (включая длину ветвей), была выбрана модель TN92+G 
(Tamura 3-parameter + Gamma distribution).  
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Топология простирающегося древа наиболее наглядно демонстрирует 
эволюционные связи внутри исследуемой группы. Как видно на рисунке, 
нуклеотидные последовательности байкалобделл разделились на три фило-
группы. Группа I включает 10 особей, паразитирующих на байкальских 
бычках-подкаменщиках и соответствующих исходному описанию B. cotti-
darum [1]. Группа II состоит из особей, собранных с байкальских амфипод 
и соответствующих морфологическому описанию B. torquata sensu Grube, 
1871. Байкалобделла из р. Ангары формирует отдельную кладу (III). Такое 
группирование опровергает моноспецифичность рода Baicalobdella и под-
держивает идею восстановления вида B. cottidarum [4; 11; 12], тем более, 
что генетическое расстояние B. torquata vs. B. cottidarum р = 0,090.  
COI-последовательности пиявок, обитающих в р. Ангаре, отличаются на 
6,2 % от B. torquata из Байкала и однозначно далеки от B. cottidarum 
(р = 0,086). Таксономическое положение ангарских пиявок требует допол-
нительного исследования. 
 

 
Рис. Простирающееся филогенетическое древо, выведенное на основе срав-

нения 19 нуклеотидных последовательностей mtCOI байкальских и палеарктиче-
ских рыбьих пиявок. Группа I – Baiсalobdella, паразитирующие на коттоидных 
рыбах (BC); группы II и III – Baiсalobdella, паразитирующие на амфиподах (BA) 
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Molecular Identification of Baikal Piscine Leeches 
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Abstract. Comparison of the first subunit of mitochondrial cytochrome C oxidase partial 
gene sequences belonging to Baikal endemic piscine leeches and phylogenetically close 
Palaearctic species revealed that two Baikal species have unique DNA sequences, which 
during their evolution have accumulated sufficient number of nucleotide substitutions to 
be a molecular species marker. In addition, the species inhabited Angara River has a 
significant genetic distance from the Baikal population, calling into question its species 
affiliation. 
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