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Методами определения нуклеотидной последовательности контрольного региона митохондриальной ДНК и 
аллельного состава девяти микросателлитных локусов ядерной ДНК анализировали генетическую структуру че-
тырех летних скоплений белухи Delphinapterus leucas в Сахалинском заливе, Удской губе, у западного побережья 
п-ва Камчатка (Охотское море) и в Анадырском лимане (Берингово море). Показано, что каждое скопление харак-
теризуется обособленным набором материнских линий, что свидетельствует о высокой степени филопатрии этого 
вида. Белухи Анадырского лимана генетически изолированы от белух Охотского моря. Белухи летних скоплений 
Сахалинского залива и Удской губы имеют общий генетический пул и относятся к единой популяции, однако бе-
лухи, летующие у западного побережья Камчатки, с высокой степенью вероятности относятся к другой популя-
ции. На основании сравнения нуклеотидных последовательностей мтДНК белух из разных регионов российского 
Дальнего Востока и североамериканского прибрежья высказано предположение о формировании структуры насе-
ления белух Северной Пацифики в послеледниковое время.
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Genetic analysis of beluga whale Delphinapterus leucas (Cetacea: Monodontidae) summer aggregations in the 
Russian Far East. I. G. Meschersky1, O. V. Shpak1, D. I. Litovka2, D. M. Glazov1, E. A. Borisova3, V. V. Rozhnov1 (1A.N. 
Severtsov Institute of Ecology and Evolution, Russian Academy of Sciences, Moscow 119071; 2Chukot Branch of the 
Pacific Fisheries Research Center, Anadyr 689000; 3Faculty of Biology, Lomonosov Moscow State University, Moscow 
119234)

Using data on mitochondrial DNA control-region sequences and the allelic composition of 9 nuclear DNA microsat-
ellite loci, we analyzed the genetic structure of four summer aggregations of the beluga whale Delphinapterus leucas: in 
Sakhalin Bay, Udskaya Guba Bay, at the western coast of the Kamchatka Peninsula (Sea of Okhotsk), and in the Anadyr 
Estuary (Bering Sea). Each of the aggregations is characterized by a distinct composition of maternal lines, thus proving the 
high level of philopatry in this species. Anadyr Estuary beluga whales are genetically isolated from Sea of Okhotsk belugas. 
Summer beluga whale aggregations in Sakhalin Bay and Udskaya Guba Bay have a common genetic pool and belong to 
a single population; however, there is strong evidence that beluga whales summering off western Kamchatka belong to a 
different population. Based on comparison of the mtDNA sequences of beluga whales from different regions of the Russian 
Far East and North America, a view on the formation of North Pacific beluga whale population structure in the post-Glacial 
period is proposed. (Biologiya Morya, 2013, vol. 39, no. 2, pp. 126–135).
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нитель ООО РОЦ "Дельфин и Я", финансирование: Ocean Park Corporation – Hong Kong; Georgia Aquarium Inc., SeaWorld Parks and Entertainment, 
Mystic Aquarium and Institute for Exploration – USA; Kamogawa Sea World – Japan).

Мещерский и др.
Генетический анализ

Исследования, проведенные в восточной части 
Северной Пацифики (американское прибрежье Берингова, 
Чукотского морей и моря Бофорта), показали высокую 
степень генетического своеобразия в наборах материн-
ских линий (гаплотипы митохондриальной ДНК) белухи 
Delphinapterus leucas Pallas, 1776, летующей в разных, в 
том числе географически близких, районах. В то же время 

особи из летних скоплений обладают общим набором ал-
лелей рекомбинируемых (ядерных) генов и, очевидно, со-
ставляют единую популяцию (Brown Gladden et al., 1997, 
1999; O'Corry-Crowe et al., 1997, 2010). По мнению данных 
авторов, это определяется общностью акватории, зани-
маемой разными скоплениями в зимне-весенний период, 
когда у белух, предположительно, происходит спаривание.




