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Линь (Tinca tinca L.) – один из древнейших сохранившихся пред-
ставителей семейства карповых (Cyprinidae) в водоёмах Евразии, 
выделяемый в отдельное монотипическое подсемейство Tincinae [1; 
2]. С давних времён линь активно используется в прудовом рыбо-
водстве [3]. Генетическое изучение линя проводилось неоднократ-
но [4–11]. Ранее были выявлены филогеографические группы, раз-
деляющиеся на западные (Англия, Испания, Польша) и восточные 
(Болгария, Иран, Китай) популяции Евразии на основании анализа 
двух ядерных и одного митохондриального (cyt b) маркеров [12]. 
Соответственно была поставлена задача установить, к какой филог-
руппе будут относиться популяции северо-восточной части России, 
в частности, Ярославской области, а также оценить максимальное 
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правдоподобие нуклеотидных замещений по 
гену cyt b.

Материал и методы
Для выполнения поставленной задачи со-

браны выборки линя из Некоузского района 
Ярославской области. Анализировали гены cyt 
b мтДНК. Линь отлавливался в р. Суножка (бас. 
Рыбинского водохранилища), Некоузский район 
Ярославской области: № 1ЯР, 3ЯР. Выделение и бы-
струю очистку тотальной ДНК проводили с помо-
щью реагентов Diatom™ DNAPrep 200. Для срав-
нения по генам cyt b были использованы данные 
по соответствующим фрагментам, взятым в NCBI 
из западно- (Англия, Швеция, Италия, Франция, 
Бельгия, Германия), восточно- (Украина, Россия) и 
центральноевропейских (Босния и Герцеговина, 
Польша, Румыния, Чехия) популяций, а также во-
доёмов Азии (Иран, Китай) (табл. 1).

У всех экземпляров анализ проводился по 
фрагментам генов cyt b mtDNA, длиной 863 п.н. Ам-
плификацию этого фрагмента cyt b осуществляли 
в присутствии двух праймеров: прямого – GluF5′-
AACCACCGTTGTATTCAACTACAA-3′ и обратного – 
ThrR5′-ACCTCCGATCTTCGGATTACAAGACCG-3′ [13]. 
Анализ таксономической принадлежности про-
водили в программах BLASTNCBI (http://www.ncbi.
nlm.nih.gov/BLAST). Полученные ПЦР-продукты 

секвенировали на базе ЗАО «ЕврогенРу» (Москва) 
в прямом и обратном направлениях. Филогене-
тические древо с расчётом бутстреп-поддержек 
узлов ветвления (1000 репликаций) и оценку мак-
симального правдоподобия нуклеотидных заме-
щений по гену cyt b получали в программе MEGA 
7.0 с применением метода «ближайшего соседст-
ва» (Neighbor Joining, NJ) [14].

Результаты и обсуждение
Филогенетические взаимоотношения между 

выявленными вариантами нуклеотидной после-
довательности (гаплотипами) гена cyt b популя-
ций линя представлены на рисунке 1.

Оценка максимального правдоподобия нук-
леотидного замещения по гену cyt b у линя 863 
п.н. для всех популяций приведена в таблице 2.

Частоты нуклеотидов составляют 28,96% (A), 
30,88% (T / U), 14,16% (C) и 25,99% (G). Коэффици-
енты скорости транзиции/трансверсии состав-
ляют k1 = 85.123 (пурины) и k2 = 32.654 (пирими-
дины). Общее смещение транзиции/трансверсии 
составляет R = 24,921, где R = [A × G×k1 + T ×C ×k2] 
/ [(A + G) ×(T + C)]. Анализ включал 19 нуклеотид-
ных последовательностей. Включённые позиции 
кодонов были 1 + 2 + 3. 

Оценка максимального правдоподобия нук-
леотидного замещения по гену cyt b у линя 863 

Таблица 1 – Нуклеотидные последовательности NCBI по гену cyt b mtDNA

Регистрационный 
номер нуклеотидной 

последовательности (ваучер)

Сокращенная аббревиатура 
региона Страна

JX974525 Itl Италия

HM167946 Turk Турция

HM167941 Ukr Украина

HM560230 Blk Босния и Герцеговина

DQ841176 Rum Румыния

HM167949 Rus Россия

HM167948 Pol Польша

HM167944 GB Англия

HM167943 Chi Китай

Y10451 Fra Франция

HM167942 Blg Бельгия

HM167955 Irn Иран

HM167954 Grm Германия

HM167953 Czc Чехия

HM167951 Swe Швеция

KF552104 Chi КитайCравнительный анализ нуклеотидной изменчивости гена Cравнительный анализ нуклеотидной изменчивости гена cyt bcyt b мтДНК  мтДНК линя (линя (Tinca tincaTinca tinca L.) в популяциях западной и восточной частей Евразии L.) в популяциях западной и восточной частей Евразии
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Рисунок 1 – Древо Neighbor Joining, отражающее филогенетические взаимоотношения между 
выявленными вариантами нуклеотидной последовательности (гаплотипами) гена cyt b популяций линя. 

В узлах ветвления указаны их бутстреп-поддержки. Внизу рисунка указана единица измерения 
длин ветвей – 0.01 нуклеотида. Внешняя группа – Cultermongolicus

п.н. для российских популяций приведена в та-
блице 3.

Частоты нуклеотидов составляют 28,81% (A), 
31,05% (T / U), 14,29% (C) и 25,84% (G). Коэффици-
енты скорости транзиции/трансверсии k1 = 1000 
(пурины) и k2 = 1 (пиримидины). Общее смещение 
транзиции/трансверсии составляет R = 168,236, 
где R = [A ×G ×k1 + T ×C ×k2] / [(A + G) ×(T + C)]. 
Анализ включал 3 нуклеотидных последователь-
ности. 

Оценка максимального правдоподобия нук-
леотидного замещения по гену cyt b у линя для 
Западной Европы, кроме Британии и Франции, 
приведена в таблице 4.

Частоты нуклеотидов составляют 29,39% 
(A), 31,05% (T / U), 13,83% (C) и 25,72% (G). 
Коэффициенты скорости транзиции/трансверсии 

составляют k1 = 985.029 (пурины) и k2 = 1000 
(пиримидины). Общее смещение транзиции/
трансверсии составляет R = 488,667, где R = [A * G 
* k1 + T * C * k2] / [(A + G) * (T + C)]. 

Таблица 2 – Оценка максимального правдоподобия 
нуклеотидного замещения по гену cyt b у линя 863 п.н. 
для всех популяций

 A T C G

A - 0.54 0.45 21.04

T 0.51 - 14.82 0.25

C 0.51 17.61 - 0.25

G 43.04 0.54 0.45 -

Таблица 3 – Оценка максимального правдоподобия 
нуклеотидного замещения по гену cyt b у линя 863 п.н. 
для российских популяций

 A T C G

A - 0.54 0.45 21.04

T 0.51 - 14.82 0.25

C 0.51 17.61 - 0.25

G 43.04 0.54 0.45 -

Проведён сравнительный анализ получен-
ных данных с данными по линю западной и вос-
точной частей Евразии. Оказалось, что общее 
смещение транзиции/трансверсии в российских 
популяциях составляет R = 168,236. В западных 
популяциях этот коэффициент в 2 раза выше и со-
ставляет R = 488,667. Это свидетельствует о том, 
что в популяциях линя Рыбинского водохрани-
лища в значительной степени трансзиции прео-
бладают над трансверсиями. Прежде всего, это 
свидетельство высокого генетического разно-
образия, устойчивости и адаптационных харак-
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теристик линя из Рыбинского водохранилища. В 
западных популяциях количество трансзиций и 
трансверсий по своим значениям близки, наблю-
дается небольшое преобладание трансзиций над 
трансверсиями. Это свидетельствует о том, что 
в основном западные популяции линя имеют не 
естественное, а искусственное происхождение, 
являясь результатом направленного антропоген-

ного скрещивания. Соответственно значительно 
снижаются показатели устойчивости и адапта-
ции, а также повышается риск возникновения 
вредных (летальных) спонтанных мутаций, кото-
рые могут быстро закрепиться и повлиять на со-
стояние западных популяций линя. Это подтвер-
ждается коэффициентами скорости транзиции/
трансверсии: в западных популяциях они пра-
ктически одинаковы k1 = 985.029 (пурины) и k2 = 
1000 (пиримидины), в российских популяциях 
коэффициенты скорости транзиции/трансверсии 
составляют k1 = 1000 (пурины) и k2 = 1 (пирими-
дины). В целом, проведённый анализ подтвер-
ждает существование двух филогеографических 
групп, но в связи с недостатком данных по рос-
сийским популяциям, необходимо продолжение 
исследования, тем более, что российская (в част-
ности ярославская) популяция занимает особое 
положение по соотношению транзиций и тран-
сверсий.
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