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Аннотация. Представлены первые данные о генетическом полиморфизме 
популяций нельмы Stenodus leucichthys nelma (Pallas, 1773) из рек Обь, 
Иртыш и Таз Западной Сибири, Россия. Всего было изучено 54 экземпляра 
нельмы из четырех мест отлова с использованием 33 маркеров 
межмикросателлитных последовательностей. У нельмы из природных 
популяций рек Западной Сибири доля полиморфных локусов (P) составила 
30–45 %, генетическое разнообразие (h) варьировало в пределах от 0.12 
до 0.21. Показатели генетического полиморфизма в популяции нельмы 
реки Иртыш были в 1.5 раза выше по сравнению с популяциями рек Обь 
и Таз. Популяции нельмы из рек Иртыш и Обь генетически были ближе 
друг к другу, чем к популяции реки Таз. Генетическая дифференциация 
нельмы изученной части ареала хорошо выражена (Gst = 0.235), на 
межпопуляционную составляющую приходится 24 % генетического 
разнообразия, поток генов незначительный (Nm = 1.622). Генетические 
данные подтверждают выделение двух популяционных группировок 
нельмы — северной (р. Таз) и южной (р. Иртыш). Полученные данные о 
генетическом полиморфизме и дифференциации популяций нельмы из 
рек Западной Сибири могут быть полезны для принятия научно 
обоснованных решений по восстановлению и рациональному использованию 
запасов этого ценного вида сиговых рыб.
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Abstract. This article presents the first data on genetic polymorphism of 
inconnu Stenodus leucichthys nelma (Pallas, 1773) populations in the Ob, 
Irtysh, and Taz rivers of Western Siberia, Russia. A total of 54 inconnu 
specimens from four localities were studied using 33 inter-simple sequence 
repeat (ISSR) markers. In natural populations of inconnu from Western 
Siberian rivers, the proportion of polymorphic loci (P) ranged from 30 to 
45 %, and genetic diversity (h) varied from 0.12 to 0.21. Genetic diversity was 
1.5 times higher in the Irtysh River inconnu populations than in those of the 
Ob and Taz rivers. The inconnu populations of the Irtysh and Ob rivers were 
genetically closer to each other than to the population of the Taz River. Genetic 
differentiation among inconnu in the studied portion of their range was well 
defined (Gst = 0.235); interpopulation diversity accounted for 24 % of the 
genetic diversity, while gene flow was low (Nm = 1.622). Genetic data confirm 
the distinction of two inconnu population: northern (Taz River) and southern 
(Irtysh River). The data on genetic polymorphism and differentiation of 
inconnu populations from the rivers of Western Siberia can inform scientifically 
based decisions regarding the restoration and rational management of stocks 
of this valuable whitefish species.
Keywords: inconnu, genetic polymorphism, population differentiation, 
ISSR markers, Taz River, Ob River, Irtysh River, Western Siberia

Введение

Сиговые рыбы — ценные объекты про-
мысла и аквакультуры. Из-за высокого про-
мыслового давления, а также загрязнения 
воды и изменения климата природные по-
пуляции многих видов сиговых рыб сокра-
щаются (Богданов 2015; Бухардинова 2022a; 
Шилин 2022). Это приводит к потере их 
коммерческой ценности и необходимости 
разработки программ по восстановлению 
естественных популяций. Для предотвра-
щения потери рыбных ресурсов региональ-
ные программы должны учитывать попу-
ляционную структуру и дифференциацию 
промысловых видов. Для многих видов си-
говых рыб с их высокой морфоэкологиче-
ской пластичностью, нередко вызывающей 
споры даже в отношении их таксономи-
ческого положения (Боровикова, Махров 
2009), вопросы популяционной структуры 
остаются относительно малоизученными.

Нельма Stenodus leucichthys (Pallas, 1773) 
является наиболее дивергировавшим так-

соном в семействе Coregonidae (Politov 
2017). Вид представлен двумя подвида-
ми — эндемичным каспийским Stenodus 
leucichthys leucichthys и арктическим Steno-
dus leucichthys nelma. S. l. leucichthys уже 
занесен в Красную книгу как вымерший 
в дикой природе — EW (Чакалтана 2012; 
Шилин 2022). При этом C. l. nelma являет-
ся ценным промысловым видом в некото-
рых частях своего ареала и экономически 
важным видом для холодноводной аква-
культуры (Kondakova et al. 2023). В послед-
ние десятилетия численность природных 
популяций нельмы резко сократилась, и ее 
промысел в бассейнах сибирских рек (Ана-
дырь, Обь, Иртыш, Енисей) в настоящее 
время ограничен (Шестаков 2005; Кассал 
2019; Заделёнов, Дербинева 2020). 

Несмотря на угрозу исчезновения, о 
популяционно-генетической структуре и 
дифференциации этого вида до сих пор 
известно очень мало. Ряд работ был посвя-
щен разработке молекулярно-генетиче-
ских маркеров для уточнения филогении 
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и идентификации нельмы наряду с други-
ми видами сиговых рыб (Politov et al. 2000; 
Schlei et al. 2008; Боровикова 2016; Horreo 
2017). Генетический полиморфизм при-
родных популяций нельмы изучен в неоар-
ктической части ее ареала — в бассейнах 
рек Кобук, Селавик и Юкон (западная Аля-
ска) (Miller et al. 1998; Brown et al. 2025), в 
озере Грейт Слейв (северо-запад Канады) 
(Wiens et al. 2021). Авторы в основном ис-
пользовали микросателлитные локусы и 
рестрикционный анализ мтДНК. В России 
генетический полиморфизм нельмы из-
учала Т.  С. Голованова (Голованова 2005), 
которая описала аллозимную изменчи-
вость каспийского и арктического подви-
дов для решения вопросов искусственного 
воспроизводства вида. О. М. Исаева с со-
авторами (Исаева и др. 2015) также приме-
нили аллозимные маркеры для изучения 
популяционно-генетической структуры 
нельмы реки Енисей, Восточная Сибирь. 
Данные о генетическом полиморфизме и 
дифференциации природных популяций 
нельмы в Обь-Иртышском бассейне до на-
стоящего времени отсутствовали.

Цель настоящего исследования — изу-
чение популяционно-генетической струк-
туры нельмы в реках Западной Сибири.

Материалы и методы
Материалом для исследования послу-

жили особи нельмы из трех рек Западной 
Сибири. Образцы нельмы из рек Иртыш и 
Таз добыты в научно-контрольных целях. 
Рыбы из реки Обь были изъяты госкон-
тролем и предоставлены для экспертизы 
органом Федерального государственного 
контроля (надзора) в области рыболовства 

и сохранения водных биоресурсов. Всего 
было изучено 54 особи нельмы из четырех 
мест отлова (табл. 1).

Материал для генетического анализа 
был представлен фрагментами плавни-
ков, которые были зафиксированы в 96%-
ном этаноле и хранились при температу-
ре –20 ℃. Геномную ДНК выделяли мето-
дом щелочного лизиса (Bender et al. 1983). 

Для генотипирования использовался ме-
тод полимеразной цепной реакции последо-
вательностей, ограниченных простыми по-
вторами (Inter-Simple Sequence Repeat, ISSR) 
(Zietkiewicz et al. 1994). Амплификацию про-
водили в объеме 25 мкл, содержащем 1X ре-
акционный буфер (0.01 М Трис-НCl, 0.05 М 
KCl, 0.1 % Тритон X-100), 4 мМ MgCl₂, 0.2 мМ 
dNTP, 2.5 мкМ праймера, 0.2 ед.·мкл⁻¹ Taq-
полимеразы и приблизительно 50 нг ДНК. 
Условия термоциклирования включали на-
чальный этап денатурации при 95 ℃ в тече-
ние 7 мин, за которым следовали 40 циклов 
денатурации при 95 ℃ в течение 30 с, отжига 
при 52 ℃ в течение 30 с, элонгации при 72 ℃ 
в течение 2 мин, с заключительным этапом 
элонгации при 72 ℃ в течение 7 мин. Ам-
плификацию проводили с использованием 
трех ISSR-праймеров (табл. 2). 

Амплифицированные продукты раз-
деляли методом электрофореза в 7%-ном 
полиакриламидном геле с использовани-
ем 1X Трис-ЭДТА-боратного буфера. Гели 
окрашивали бромидом этидия. Полосы ви-
зуализировали под УФ-светом с помощью 
гель-документирующей системы VersaDoc 
(Bio-Rad).

Популяционно-генетические характери-
стики, включая частоту аллелей, долю поли-
морфных локусов (P), генетическое разноо-

Таблица 1
Характеристика выборок нельмы

Table 1
Characteristics of inconnu samples

№ Река, место отлова Год Количество особей
1 Таз, 105 км 2023 5
2 Обь, Октябрьский р-н 2022 10
3 Иртыш, Уватский р-н 2022 31
4 Иртыш, Вагайский р-н 2022 8
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бразие (h), наблюдаемое (na) и эффективное 
число аллелей (ne), генетические расстояния 
Нея (D), показатели генетической дифферен-
циации (Ht, Hs, Gst) и поток генов (Nm), рас-
считывали с помощью программы POPGEN 
(Yeh et al. 1999). Дендрограмму строили мето-
дом UPGMA с использованием этой же про-
граммы. Различия частот ампликонов между 
выборками оценивали по критерию χ2. Ана-
лиз молекулярной вариации (AMOVA) про-
водили в программе GENALEX 6.1 (Peakall, 
Smouse 2006). Для изучения генетической 
структуры использовали метод кластери-
зации, реализованный в STRUCTURE 2.3.4 
(Pritchard et al. 2000). Анализ в STRUCTURE 
проводился с использованием модели сме-
шанного происхождения, коррелированных 
частот аллелей и априорной информации о 
популяции. Тестирование проведено при K 
от 1 до 4 с использованием 100 000 шагов 
для «выжигания» данных, а затем 1 000 000 
поколений метода Монте-Карло с марков-
скими цепями (Markov Chain Monte Carlo, 
MCMC).

Результаты
Всего с использованием трех видов 

праймеров было сгенерировано 33 ампли-
кона, 23 из которых были полиморфны. 
Наиболее полиморфные ISSR-паттерны 
получены с использованием праймера P4 
(табл. 2). Доля полиморфных локусов ва-
рьировала в разных популяциях нельмы от 
30 до 45 %, генетическое разнообразие — в 
пределах 0.12–0.21. Более высокие показа-
тели генетического полиморфизма выяв-
лены у нельмы из реки Иртыш. В выборках 
нельмы из рек Таз и Обь генетическое раз-
нообразие было в 1.5 раза ниже (табл. 3).

Десять ампликонов (Р1-2, Р1-3, Р1-4, Р3-
1, Р3-4, Р3-5, Р3-8, Р3-9, Р3-10, Р4-9) были 
мономорфны и единообразны во всех из-
ученных выборках нельмы. Выявлена кли-
нальная изменчивость — постепенное 
нарастание частоты Р1-5 в направлении с 
севера на юг с 0.225 в р. Таз до 1.000 в реке 
Иртыш (Вагайский район). Выборки из 
реки Иртыш также отличались от других 
более низкой частотой ампликонов Р4-3 и 

Таблица 2
Характеристика ISSR-маркеров нельмы

Table 2
Characteristics of ISSR markers in inconnu

Праймер Последовательность Обозначение Количество ампликонов
(в т. ч. полиморфных)

UBC-808 5’- (AG)8C - 3’ P1 8 (5)
UBC-807 5’- (AG)8T - 3’ P3 13 (7)
UBC-818 5’- (СA)8G - 3’ P4 12 (11)

Всего 33 (23)

Таблица 3
Показатели генетического полиморфизма нельмы

Table 3
Polymorphism indicators for inconnu

Река, место отлова P, % h na ne

Таз 33.33 0.13 1.33 1.23
Обь 30.30 0.12 1.30 1.22
Иртыш, Уватский р-н 45.45 0.18 1.45 1.31
Иртыш, Вагайский р-н 45.45 0.18 1.45 1.33
Всего 60.61 0.20 1.60 1.34
Примечание: P — доля полиморфных локусов; h — генетическое разнообразие; na — 
наблюдаемое число аллелей; ne — эффективное число аллелей.
Note: P — proportion of polymorphic loci; h — genetic diversity; na — observed number of 
alleles; ne — effective number of alleles.
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Таблица 4
Частоты ISSR-ампликонов в выборках нельмы из разных мест отлова

Table 4
ISSR amplicon frequencies in inconnu samples from different localities

Ампликон Таз Обь Иртыш, Уватский 
р-н

Иртыш,
Вагайский р-н

Р1-1 0.553 0.553 0.432 0.293
Р1-2 1.000 1.000 1.000 1.000
Р1-3 1.000 1.000 1.000 1.000
Р1-4 1.000 1.000 1.000 1.000
Р1-5 0.225 0.684 0.689* 1.000**
Р1-6 1.000 1.000 1.000 1.000
Р1-7 0.225 0.452 0.304 0.087
P1-8 1.000 1.000 1.000 1.000
Р3-1 1.000 1.000 1.000 1.000
Р3-2 0.553 0.051*▲▲▲ 1.000*** 0.592▲▲▲■■■

Р3-3 0.000 0.000 0.000 0.087
Р3-4 1.000 1.000 1.000 1.000
Р3-5 1.000 1.000 1.000 1.000
Р3-6 1.000 0.368* 0.598 0.293*
Р3-7 0.000 0.000▲▲▲ 0.560* 0.293
Р3-8 1.000 1.000 1.000 1.000
Р3-9 1.000 1.000 1.000 1.000
Р3-10 1.000 1.000 1.000 1.000
Р3-11 1.000 1.000 0.746 0.592■

Р3-12 1.000 1.000 0.820 0.423*▲■■

Р3-13 0.106 0.293▲▲▲ 0.820*** 0.592
Р4-1 0.553 0.684 0.820 1.000
Р4-2 1.000 1.000 1.000 1.000
Р4-3 1.000 1.000▲ 0.641 0.592■

Р4-4 1.000 1.000 1.000 0.592▲▲▲■

Р4-5 0.553 0.684 0.598 0.423
Р4-6 1.000 1.000▲ 0.598 0.592■

Р4-7 0.106 0.553 0.746** 0.423
Р4-8 1.000 1.000 0.820 1.000
Р4-9 1.000 1.000 1.000 1.000
Р4-10 0.553 1.000* 1.000*** 1.000
Р4-11 0.368 1.000** 1.000*** 1.000*
Р4-12 0.106 0.163 0.139 0.087
Примечание: различия статистически значимы * по сравнению с выборкой р. Таз (p < 
0.05), ** (p < 0.005), *** (p < 0.001); ■ по сравнению с выборкой р. Обь (p < 0.05), ■ ■ (p < 
0.005), ■ ■ ■  (p < 0.001); ▲ по сравнению с выборкой р. Иртыш Уватского р-на (p < 0.05), ▲▲ 
(p < 0.005), ▲▲▲ (p < 0.001).
Note: * differences are statistically significant compared to the Taz River sample (p < 0.05), ** 
p < 0.005, *** p < 0.001; ■ compared to the Ob River sample (p < 0.05), ■■ p < 0.005, ■■■ p < 
0.001; ▲compared to the Irtysh River sample from Uvatsky District (p < 0.05), ▲▲ p < 0.005, 
▲▲▲ p < 0.001.
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Р4-6. Только у нельмы реки Иртыш встре-
чались ампликоны Р3-7 и Р3-3 (табл. 4).

На дендрограмме выборки нельмы 
сформировали два кластера, в один из ко-
торых вошла выборка нельмы из реки Таз, 
во второй — из рек Обь и Иртыш (рис. 1). 
Генетические дистанции между выборками 
нельмы Оби и Иртыша (D = 0.0485–0.0760) 
были в 2 раза меньше по сравнению с тако-
выми р. Таз (табл. 5).

Анализ молекулярной вариации (AMO-
VA) показал, что большая часть генетиче-
ского разнообразия нельмы сосредоточена 
на внутрипопуляционном уровне: внутри-
популяционное разнообразие составило 
76 %, межпопуляционное — 24 %. Генетиче-
ское разнообразие индивидуумов относи-
тельно общей выборки составило Ht = 0.200 
и было выше, чем разнообразие отдельных 
выборок из разных мест отлова (Hs = 0.153). 

Генетическая дифференциация нельмы из-
ученной части ареала хорошо выражена 
(Gst = 0.235), поток генов незначительный 
(Nm = 1.622). Анализ популяционной при-
надлежности особей при К = 2 подтвердил 
выделение двух группировок, одна из ко-
торых соответствует выборке из реки Таз, 
вторая — из рек Обь и Иртыш (рис. 2).

Обсуждение
Доля полиморфных локусов в изучен-

ных нами популяциях нельмы составила 
30–45 %, генетическое разнообразие варьи-
ровало в пределах 0.12–0.21. Это довольно 
низкие показатели для данного типа гене-
тических маркеров и в сравнении со зна-
чениями этих параметров у других видов 
сиговых рыб, оценка генетического поли-
морфизма которых проводилась на основе 
сопоставимого набора генетических марке-

Рис. 1. Дендрограмма генетических дистанций нельмы из разных мест отлова: 1 — 
р. Таз; 2 — р. Обь (нижнее течение); 3 — р. Иртыш (Уватский р-н); 4 — р. Иртыш 
(Вагайский р-н)
Fig. 1. Dendrogram of genetic distances among inconnu from different localities: 1 — Taz 
River; 2 — Ob River (lower reaches); 3 — Irtysh River (Uvatsky District); 4 — Irtysh River 
(Vagaysky District)

Таблица 5
Генетические дистанции между популяциями нельмы из разных мест отлова

Table 5
Genetic distances between inconnu populations from different localities

Место отлова Таз Обь Иртыш,
Уватский р-н

Обь 0.0638 —
Иртыш, Уватский р-н 0.1101 0.0760 —
Иртыш, Вагайский р-н 0.1144 0.0485 0.0501
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ров. Так, у пеляди Coregonus peled Gmelin, 
1789 из рек Северная Сосьва, Обь и Таз доля 
полиморфных локусов составила 62–89 %, 
генетическое разнообразие — 0.23–0.36; у 
сига-пыжьяна Coregonus lavaretus pidschian 
Gmelin, 1788 из тех же мест отлова P = 28–
80 %, h = 0.10–0.33; у тугуна Coregonus tugun 
Pallas, 1814 из рек Ляпин и Северная Сось-
ва P = 71–85 % и h = 0.25–0.29; у сибирской 
ряпушки Coregonus sardinella Valenciennes, 
1848 из реки Мессо-Яха P = 88 % и h = 0.37 
(Жигилева и др. 2024). 

Низкий уровень полиморфизма нель-
мы, выявленный в наших исследованиях, 
не согласуется в целом с высоким генети-
ческим полиморфизмом, характерным для 
сиговых рыб с их обширными ареалами и 
высокой экологической пластичностью. 
Снижение показателей полиморфизма 
может быть обусловлено критическим 
снижением эффективной численности и 
может рассматриваться как индикатор 
неблагоприятного состояния природных 
популяций, влекущий за собой потерю фе-
нотипической, экологической и эволюци-
онной пластичности и предшествующий 
вымиранию вида (Hellmair, Kinziger 2014).

Из трех изученных природных популя-
ций более низкие показатели генетическо-

го полиморфизма выявлены у нельмы из 
рек Обь и Таз, где они были в 1.5 раза ниже 
по сравнению с популяцией реки Иртыш. 
Эта популяция сохранила наибольший 
уровень генетического разнообразия и мо-
жет рассматриваться как источник генети-
ческих ресурсов вида с целью искусствен-
ного воспроизводства. 

При искусственном воспроизводстве, 
как показано на примере других предста-
вителей сиговых рыб, сохраняется высо-
кий генетический полиморфизм на ранних 
стадиях онтогенеза (Жигилева и др. 2021; 
Похазникова и др. 2024). Так, у половоз-
релых особей чира Coregonus nasus Pallas, 
1776 из природных популяций показатели 
полиморфизма средние: P = 52–58 %, h = 
0.21–0.25, в то время как в аквакультуре на 
ранних стадиях онтогенеза (эмбрионы, ли-
чинки) полиморфизм достигает 100 %, гене-
тическое разнообразие — до 0.47 (Selyukov 
et al. 2023). Сходные высокие показатели 
полиморфизма (P = 80–100 %, h = 0.44) вы-
явлены и у искусственно инкубируемых эм-
брионов муксуна Coregonus muksun Pallas, 
1814, полученных от диких производителей 
из рек Обь и Собь. По мере прохождения 
стадий онтогенеза полиморфизм снижает-
ся, причем в разной степени у разных видов 

Рис. 2. Гистограмма, отражающая долю индивидуального происхождения при K = 2 в 
популяциях нельмы: 1 — р. Таз; 2 — р. Обь (нижнее течение); 3 — р. Иртыш (Уватский р-н); 
4 — р. Иртыш (Вагайский р-н)
Fig. 2. Histogram of the proportion of individual origin at K = 2 in inconnu populations: 1 — 
Taz River; 2 — Ob River (lower reaches); 3 — Irtysh River (Uvatsky District); 4 — Irtysh River 
(Vagaysky District)
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сиговых рыб (Жигилева и др. 2022). В свя-
зи с этим представляет интерес изучение 
динамики генетического полиморфизма 
нельмы на разных стадиях онтогенеза при 
искусственном воспроизводстве вида.

Популяции нельмы из рек Иртыш и Обь 
генетически ближе друг к другу, чем к по-
пуляции реки Таз (рис. 1). Согласно лите-
ратурным данным (Кассал 2019), в реках 
Обь-Иртышского бассейна обитают особи 
нельмы полупроходной и туводной речной 
форм популяции Средней и Нижней Оби и 
Иртыша. Отношения между этими форма-
ми до сих пор не выяснены. Как показали 
исследования в «соседнем» бассейне реки 
Енисей, где также ранее предполагалось 
наличие проходной и жилой форм, популя-
ционная структура нельмы оказалась более 
сложной. В настоящее время установлено, 
что в бассейне Енисея обитают как мини-
мум три популяции, отличающиеся морфо-
логически, генетически и сроками нереста 
(Исаева и др. 2015; Заделёнов, Дербинева 
2020). Очевидно, наличие более сложной 
популяционной структуры справедливо и 
для нельмы Обь-Иртышского бассейна. По 
нашим данным, наблюдаются отчетливые 
генетические различия между более север-
ными (р. Таз) и южными (рр. Обь, Иртыш) 
выборками нельмы. Ограниченный поток 
генов между ними может быть обусловлен 
разными местами и сроками нереста в связи 
со значительной протяженностью бассейна 
в широтном направлении. При этом полной 
репродуктивной изоляции не наблюдается 
и происхождение отдельных особей соот-
ветствует другим изученным популяциям 
(рис. 2). Доля особей с повышенной склон-
ностью к протяженным миграциям являет-
ся адаптацией нельмы к нестабильным ус-
ловиям воспроизводства в северных реках 
и варьирует в популяциях, находящихся на 
разном расстоянии от Северного Ледови-
того океана (Brown et al. 2025).

Выборка тазовской нельмы располага-
ется обособленно на дендрограмме. Этот 
«северный» кластер, по-видимому, соответ-
ствует низовой полупроходной форме нель-
мы Обь-Тазовского бассейна. Отсутствие 

выраженной генетической дифференциации 
между выборками рек Таз и низовьев Оби 
выявлено нами также при изучении другого 
вида сиговых рыб — сига-пыжьяна C. l. pid-
schian, в то время как у пеляди C. peled на-
блюдалась генетическая дифференциация 
тазовской, нижнеобской и северососьвин-
ской популяций (Жигилева и др. 2024).

Особи нельмы, отловленные на участ-
ке рек Обь — Нижний Иртыш, формиру-
ют отдельный кластер на дендрограмме и 
статистически значимо отличаются от та-
зовской группировки нельмы по частотам 
большинства (17 из 23) полиморфных ло-
кусов. Этот «южный» кластер может соот-
ветствовать речной форме Средней Оби и 
Иртыша, нерест которой проходит в реке 
Иртыш в конце сентября — начале октя-
бря, перед ледоставом, при температуре 
воды 3–8 ℃ (Кассал 2019).

Наличие стабильной временной и про-
странственной популяционной структуры, 
соответствующей модели изоляции рассто-
янием, было показано у нельмы нижнего и 
верхнего течения реки Маккензи и приле-
жащих озер в Канаде (Wiens et al. 2021). Ис-
следование нельмы бассейна реки Юкон от 
ее истоков в Канаде до устья в Беринговом 
море на западе Аляски в США с использо-
ванием генетических маркеров также по-
казало наличие двух основных групп, раз-
деленных расстоянием от места нереста до 
моря. Путем химического анализа отолитов 
выявлена различная степень склонности к 
анадромному нересту среди популяций на 
расстоянии до 1700 км от моря, включая 
особей, которые ежегодно мигрируют меж-
ду соленой и пресной водой, и тех, которые 
остаются в пресной воде на протяжении 
всей жизни (Brown et al. 2025). На Аляске в 
реках Кобук и Селавик нельма также форми-
рует отдельные популяции, между которыми 
отсутствует поток генов (Miller et al. 1998).

Таким образом, несмотря на устоявше-
еся мнение о способности полупроходной 
нельмы к протяженным, тысячекилометро-
вым миграциям (Кассал 2019; Бухардинова 
2022b), смешивания разных популяцион-
ных группировок нельмы, по-видимому, не 
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наблюдается, и для этого вида характерно 
формирование выраженной популяцион-
ной структуры. Помимо этого, не все особи 
нельмы, участвующие в нерестовой, нагуль-
ной или покатной миграции, возвращаются 
в Обскую и Тазовскую губу. А учитывая 
тот факт, что для нельмы характерны про-
пуски нереста, популяционно-генетиче-
ская структура вида может быть еще более 
сложной, затрагивающей не только про-
странственный, но и временной аспекты. 

Для понимания популяционной струк-
туры нельмы рек Сибири требуются углу-
бленные комплексные исследования на 
выборках смежных лет не только с ис-
пользованием генетических маркеров, но 
и с привлечением данных по морфологии, 
биологии и физиологии этого уникального 
и ценного вида рыб.

Заключение
Выявлен относительно низкий уровень 

генетического полиморфизма в природ-
ных популяциях нельмы рек Западной Си-
бири, вероятно, характерный для данного 
вида и свидетельствующий о его уязвимо-
сти и необходимости сохранения его гене-
тических ресурсов. Более низкие показате-
ли полиморфизма выявлены у нельмы рек 
Таз и Обь; в реке Иртыш генетическое раз-
нообразие было в 1.5 раза выше. По гене-
тическим данным выделяются две популя-
ционные группировки нельмы: «низовая» 
(северная) в реке Таз, и в средней части 
Обь-Иртышского бассейна — на участке 
от Оби (Октябрьский район) до Среднего 
Иртыша. Для нельмы Обь-Иртышского 
бассейна характерно формирование по-
пуляционно-генетической структуры, об-
условленной удаленностью от моря, сход-
ной с таковой в других частях ареала вида. 

Данные о полиморфизме и подразделен-
ности популяций нельмы необходимо учи-
тывать при планировании искусственного 
воспроизводства ее запасов.
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