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Аннотация. В последнее время в Прибайкалье возросло число добываемых собо-
лей со светлой окраской опушения, что ставит вопрос о выявлении причин «освет-
ления» коренных более ценных тёмных форм этого вида. Филогеографический 
анализ популяций соболя из основных промысловых районов Иркутской области и 
Приморского края выявил их генетическую близость, возникшую, скорее всего, в 
результате интрогрессии в период реинтродукции на территории Приморского края. 
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Введение 

В XX в. под воздействием природных и антропогенных факторов аре-
ал соболя Martes zibellina L. был разделён на ряд изолированных популя-
ций [3]. Для восстановления численности и улучшения промысловых ка-
честв соболя как ценного промыслового вида были проведены масштабные 
мероприятия по расселению особей с высоким качеством меха на террито-
рии, где наблюдалось сокращение вида [1; 3]. Наибольшее количество 
зверьков (63 % от общего числа переселённых) было отловлено для этих це-
лей из Северо-Восточного и Западного Прибайкалья [2; 6]. Аборигенные 
популяции, почти исчезнувшие на территориях расселения, замещались дру-
гими более жизнеспособными особями, и, возможно, проходило их скрещи-
вание. В результате акклиматизационных работ соболи из некоторых попу-
ляций потеряли свою первичную окраску и морфологические признаки [5]. 

За последние годы на территории Прибайкалья, где исконно обитал са-
мый ценный соболь, отмечено колебание окраски опушения, направленное в 
сторону осветления. Для выявления закономерностей и причин этого явле-
ния могут быть полезны современные методы молекулярно-генетического 
анализа. В настоящее время генетическая структура природных популяций 
сибирского соболя изучена фрагментарно [4], а на территории Иркутской 
области практически не изучена. Цель нашей работы состоит в исследова-
нии микроэволюционных процессов в популяциях соболя Прибайкальско-
го региона с использованием методов молекулярной генетики. 
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Материалы и методы  

Сбор биологического материала проводился в 2012–2013 гг. на терри-
тории Иркутской области (Киренский и Казачинско-Ленский районы) и 
Приморского края (Тернейский район).  

Молекулярный анализ. ДНК экстрагировали из мозговой ткани живот-
ных цетавлоном, следуя слегка модифицированной классической методике 
[9]. Фрагмент гена mtCOI длиной 710 н. п. амплифицировали, используя 
пару универсальных праймеров [8]. Секвенирование ПЦР-продуктов про-
водили на базе ЦКП «Геномика» (г. Новосибирск). 

Филогенетический анализ. Для редактирования нуклеотидных после-
довательностей использовали программу BioEdit [10]. Выравнивание вы-
полнено с помощью программы CLUSTAL W v. 2.0. [7]. В качестве группы 
сравнения были использованы три гомологичные последовательности дру-
гих представителей рода куньих из международной базы генетических 
данных NCBI: две от американской куницы M. americana и одна от лесной 
куницы M. martes. Для анализа филогенетических отношений и определения 
генетических дистанций использовали пакет программ MEGA v. 5.2 [11]. 

Результаты и обсуждение 

В результате молекулярного анализа получена 21 нуклеотидная по-
следовательность митохондриального гена COI соболей, отловленных в 
Иркутской области и в Приморском крае. Длина прочитанного фрагмента 
составила 680 н. п. Гомологичные последовательности из международного 
банка данных, принадлежащие близкородстенным видам куньих M. martes 
(GQ901979) и M. americana (JF443265 и JF443263), использованы в качест-
ве аутгруппы. В качестве наиболее подходящей для данной выборки по-
следовательностей выбрана модель молекулярной эволюции K2 + G + I 
(Kimura 2-parameter+ gamma distribution + invariability of sites), которая бы-
ла использована для построения филогенетического древа. Как показал 
последующий анализ, максимально правдоподобное филогенетическое 
древо имеет стабильную топологию и значительную статистическую дос-
товерность основных узлов ветвления, о чём свидетельствуют высокие 
значения бутстрепных индексов (рис.).  

Выведенная с помощью специализированной компьютерной програм-
мы филогенетическая схема наглядно демонстрирует эволюционные связи 
внутри исследуемой группы. Как видно на рисунке, нуклеотидная после-
довательность лесной куницы M. martes достоверно ближе к M. zibellina, 
чем последовательности американской куницы M. americana. Исследуемая 
группа молекулярных данных собственно соболей разделилась на две вет-
ви. Одну ветвь составили особи из дальневосточной популяции и соболи из 
Киренского района Иркутской области, генетические расстояния между 
которыми близки к нулю. Другую ветвь формируют преимущественно вос-
точносибирские соболи.  
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Рис. Филогенетические взаимоотношения популяций соболя Martes zibellina 
L. на основе сравнения фрагментов гена mtCOI. Цифры в узлах ветвления означа-
ют бутстреп-поддержки (500 реплик) 

 
Однако внутривидовую подразделённость байкальского соболя вы-

явить не удалось. Две особи из Казачинско-Ленского района, не образуя 
отдельной ветви, кластеризуются внутри группы киренских соболей. Воз-
можно, причиной послужило недостаточное количество имеющегося в на-
шем распоряжении материала из этой популяции. Кроме того, шесть по-
следовательностей киренских соболей, как оказалось, практически иден-
тичны (0,3 % нуклеотидных замен) теренейским, поэтому на древе они с 
вероятностью в 94 % образуют единую гладкую ветвь. Наблюдаемая фило-
генетическая близость дальневосточных и восточносибирских популяций 
возникла, скорее всего, в результате интрогрессии в период проведения 
мероприятий по реинтродукции соболя на территорию Дальнего Востока. 
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Microevolution of Baikal Sable Martes zibellina  

L. I. Fedorova1, I. A. Kaygorodova2  
1 Irkutsk State Agricultural Academy, Irkutsk 
2 Limnological Institute SB RAS, Irkutsk 
 
Abstract. During last 20 years production of light color sables was increased in the 
Irkutsk region. It raises a question of revealing the reason of «lightening» of indigenous 
dark sable forms. Phylogeographic analysis of sable populations from the main commer-
cial areas of the Irkutsk region and the Far East showed the lack of genetic variability 
that could arise as a result of introgression during the re-introduction activities in the Far 
East. 

Keywords: population analysis, phylogeography, Martes zibellina, Pribaikalie. 
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