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Охотское море представляет собой южный район оби-
тания белухи дальневосточных морей. В.В. Мельников 
в своем обзоре (2 001) приводит данные, свидетельст-
вующие «об определенной географической изолирован-
ности белухи Охотского моря от белухи Берингова моря 
и Арктики». Анализ состава митохондриальной ДНК 
подтвердил существенную генетическую дистанцию 
между материнскими линиями охотоморских белух и 
белух, встречающихся у берегов Аляски в морях Бо-
форта, Чукотском и Беринговом (Мещерский и др. 
2008). 

В летнее время белухи Охотского моря образуют скоп-
ления в его северных и западных районах. На севере 
белухи держатся в заливе Шелихова, на западе – в Са-
халинском заливе и Амурском лимане (амурское скоп-
ление, или стадо), а также в заливах Шантарского моря: 
Николая, Ульбанском, Тугурском и Удской губе (шан-
тарское скопление).  

С.Е. Клейненберг с соавторами (19 64) высказали пред-
положение о присутствии между этими скоплениями 
тесных контактов и предложили рассматривать белух 
Охотского моря как единую популяцию. Позже это 
предположение было поддержано В.В. Мельниковым 

The Okhotsk Sea represents the southernmost part of 
beluga range in the Far-Eastern seas. V.V. Melnikov 
in his review (2001) suggested “a certain geographic 
isolation of Okhotsk Sea belugas from belugas of the 
Bering Sea and Arctic”. MtDNA com position analy-
sis has co nfirmed a si gnificant ge netic di stance be-
tween m aternal l ines of O khotsk bel ugas and t he 
belugas from along Alaska coast in Beaufort, Chuk-
chi and Bering Seas (Мещерский и др. 2008). 

In summer, belugas form aggregations in the north-
ern a nd west ern re gions of t he O khotsk Se a. In t he 
north, belugas occupy Shelikhov Gulf, in the west – 
in Sakhalinsky Bay and Amur Estuary (Amur aggre-
gation, or stock), and also in the bays of the Shantar 
Sea: Nikolaya, Ullbans ky, Tugursky, Udskaya Bays  
(Shantar aggregation). 

S.E. Kleinenberg et al. (1964) s uggested c lose con-
tacts betwee n these aggreg ations a nd t hat Okhotsk 
Sea belugas should be seen a s one population. Later, 
V.V. M elnikov ( Мельников 2 001) s upported t his 
idea. Other auth ors (Берзин и др. 1 986) v iew Ok -
hotsk bel uga sum mer aggregations – sp ecifically, 
Amur and Shantar one – as separate populations and 
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(Мельников 2001). Однако другие авторы (Берзин и др. 
1986) рассматривают летние скопления охотоморских 
белух, в частности амурское и шантарское, как отдель-
ные популяции, и указывают, что шантарская популя-
ция отделена от амурской «значительным пространст-
вом акватории».  

Спутниковое отслеживание белух амурского скопления, 
проводимое в течение 3 лет ( 2007-2009), показало, что 
белухи, помеченные в районе островов Чкалова и Бай-
дукова в Сахалинском заливе, проводили большую 
часть осени на «территории» шантарского скопления – 
в заливе Николая, а некоторые также заходили и в Уль-
банский залив (Шпак и др. 2008, 2010; Shpak et al. 2009; 
Таб. 1). Две белухи из амурского скопления со следами 
мечения были обнаружены и сфотографированы в зали-
ве Николая и в середине лета (июль 200 9). В Удскую 
губу и Тугурский залив ни одна из отслеживаемых бе-
лух не заходила. В конце осени белухи покидали Шан-
тарское море и на зиму откочевывали на север-северо-
запад к острову Ионы и банке Кашеварова и севернее. 
Белуха, которую мы отслеживали более 9 месяцев, вер-
нулась к острову Чкалова в конце мая.  

Таким образом, основываясь на полученных спутнико-
вых данных, можно говорить об отсутствии жесткого 
географического разделения между амурским и шантар-
ским летними скоплениями, либо о необходимости пе-
ресмотреть границы их распространения и ограничить 
ареал шантарского скопления Тугурским заливом и Уд-
ской губой. 

Для исследования вопроса о генетической обособленно-
сти двух групп был проведен анализ митохондриальной 
ДНК и оценены частоты встречаемости аллелей 10 мик-
росателлитных локусов. Большинство проб кожи, ис-
пользованных в исследовании, были отобраны у живых 
белух, 3 образца – у мертвых животных, найденных на 
берегу. В районе встреч животных амурского скопления 
было собрано 55 образцов (2006-2009гг.), в Шантарском 
море – 12  образцов (7  в заливе Николая и 5 в Удской 
губе, в 2008-2009 г.). При анализе состава мтДНК были 
использованы также последовательности 28 белух 
амурского скопления, отловленных в районе островов 
Чкалова и Байдукова в 2004-2005 гг. (Мещерский и др. 
2008). Для анализа был использован участок 1 -497-й 
позиций контрольного региона мтДНК, амплифициро-
ванный с помощью праймеров, описанных в работе 
G.M.O'Corry-Crowe с соавторами (1997).  

Нуклеотидный состав последовательностей у белух в 
двух районах практически не отличается – генетическая 
дистанция между амурской и шантарской выборками 
составляет 0,003% (FST = 0, 0233, P = 0, 170). Для более 
короткого (409 н.п.) участка, использованного при ана-
лизе белух побережий Аляски (O' Corry-Crowe et. al. 

point ou t t hat th e Sh antar population is separated 
from the Amur one by a “significant water area”. 

Satellite tracking o f the Am ur belugas co nducted 
during 3 y ears (20 07-2009) has sh own t hat bel ugas 
tagged a round C hkalova a nd B aydukova Is lands i n 
Sakhalinsky Bay sp ent most of autumn in the “terri-
tory” of the Shanta r aggregation – i n Nikolaya Bay, 
and some of them visited Ulbansky Bay (Шпак и др. 
2008, 2010, Shpak et al. 2009; Table. 1). 

Two belugas from the Amur aggregation bearing the 
scars f rom t agging were detected and photographed 
in Ni kolaya Bay i n t he m iddle of s ummer (J uly 
2009). None of t racked belugas entered Udskaya or 
Tugursky Bays. In the end of autumn, belugas exited 
the Shantar Se a and m igrated to  north-north-west to 
Iona Island and Kashevarova Bank and further north 
to winter. The beluga that was tracked for more than 
9 months returned to Chkalova Island in the end o f 
May. 

Thus, based on  satellite  data, it is  possible either to  
suggest the absence of hard geographic division be-
tween the Am ur and the Shantar summ er aggrega-
tions or to revise the borders of their distribution and 
limit the Shantar aggregation habitat to Tugursky and 
Udskaya Bays. 

To study the genetic separation of the two  aggrega-
tions, mtDNA was sequenced, and the frequencies of 
alleles o f 10  microsatellite loci were ev aluated. The 
majority o f s kin bi opsies w ere obtained from l ive 
belugas, and 3 samples – from stranded animals. We 
collected 55 sa mples in  the Am ur aggrega tion area  
(in 2006-2009), and 12 samples – in  the Shantar Sea 
(7 – i n Nikolaya Bay an d 5 – in Ud skaya Bay in  
2008-2009). The genetic sequences of 28 Amur be-
lugas cau ght ar ound Chk alova and  Bayduk ova I sl-
ands in  20 04-2005 (Мещерский и др., 20 08) w ere 
also included in the total sample. The fragment of 1-
497th positions of the mtDNA control region ampli-
fied with t he primers descri bed i n G .M. O'Corry-
Crowe et al. (1997) was used for analysis. 

The compositions of nucleotide sequences of belugas 
from the two s tudy areas were not  significantly di f-
ferent: ge netic di stance between t he Amur an d t he 
Shantar samples w as 0.003% ( FST = 0.0233, P = 
0.170). For t he sho rter (409 bp ) fr agment u sed i n 
Alaskan coast beluga analysis (O'Corry-Crowe et. al. 
1997) , th is value is esti mated as 0.004%, while the 
distance between each Okhotsk sample and any of 5 
samples from  bel ugas s ummering near t he Paci fic 
and Western Arctic coasts  of N orth Am erica (i bi-
dem) were incomparably higher – 0.05-0.32%. 



Meschersky et al. On the stock unity of the belugas summering in the Western part of the Okhotsk Sea 

392 Marine Mammals of the Holarctic. 2010 

1997), эта величина оценивается как 0.004%, в то время 
как дистанция между каждой из охотоморских и любой 
из пяти выборок белух, летующих у тихоокеанских и 
западно-арктических побережий Северной Америки 
(там же) несравнимо выше – 0,05-0,32 %.  

Отличия в частоте встречаемости отдельных гаплоти-
пов в амурской и шантарской выборках (таб. 2) являют-
ся достоверными, однако сходная ситуация наблюдает-
ся и для отдельных серий образцов из амурского скоп-
ления, собранных в Сахалинском заливе в разные годы. 
Среди четырех малочисленных гаплотипов ( Okh130, 
Okh148, O kh247 и Okh 706 –  таб. 2), впервые отмечен-
ных в 20 08-2009 гг., два были встречены в обоих рай-
онах сразу. 

Анализ аллельного состава десяти микросателлитных 
локусов (таб. 3) методом кластеризации (Pritchard et al. 
2000), реализованном в программе St ructure v . 2. 2, не 
выявляет в пределах общей совокупности ни какой-
либо гетерогенности, ни связи между местом сбора об-
разцов и вероятностью их происхождения от какой-
либо одной из гипотетических популяций. На рис. 2 
приведен результат, полученный с применением модели 
«no admixture» для K (число возможных популяций) =2. 
Аналогичная картина была получена и при других вари-
антах анализа (K= 2-6, модели «no ad mixture» и 
«admixture»).  

Для большинства локусов в амурском районе было от-
мечено большее число аллелей, однако устойчивых 
тенденций, отличавших бы две эти выборки, не наблю-
дается (таб. 3). Отличия между выборками по совокуп-
ной частоте встречаемости аллелей статистически дос-
товерны, но при раздельном анализе выявляются далеко 
не для всех четырех (2006-2009) годов сбора материала 
из амурского района (выборки по 11-15 особей) и белух 
залива Николая (7  особей) и Удской губы (5  особей). 
Вероятно, в случае шантарских выборок сказываются 
их небольшие объемы. Включение в шантарскую вы-
борку 10 животных, образцы от которых были собраны 
у острова Чкалова и которые позже зашли в залив Ни-
колая (таб.1) полностью нивелирует генетические отли-
чия между животными из этих районов (FST =0,0010, P 
= 0,423). Такое включение может быть признано право-
мерным, т.к. эти животные действительно присутство-
вали в обоих районах, а сделанные в заливе Николая в 
2009 г. фотографии белух, помеченных около острова 
Чкалова в предыдущие годы, свидетельствуют о том, 
что белухи перемещаются между этими районами не 
только осенью, но и летом. 

Таким образом, хотя для окончательной генетической 
характеристики белух восточной и западной частей 
шантарского скопления требуется увеличение объема 
выборки, на основе имеющихся данных генетического 

The differences in frequency of occ urrence of som e 
haplotypes in the Amur and Shantar samples (Table 
2) are si gnificant, but a similar situation is also  cha-
racteristic fo r certain series o f Am ur samp les co l-
lected in different years. Among four rare haplotypes 
(Okh130, Okh148, Okh247, and Okh706 – tab le. 2) 
first recorded in 2008-2009, two were found in bo th 
areas simultaneously. 

Analysis of allele d iversity of 10  microsatellite loci 
(Table 3) by t he m odel-based cl ustering m ethod 
(Pritchard et al., 20 00) r ealized with Structure 2.2 
software has not revealed within a gen eral pool nei-
ther any  ki nd of het erogeneity, nor co nnection be-
tween the p lace of sample collection and probability 
that the samples come from one of hypothetical pop-
ulations. Fi gure 2 s hows t he res ult obt ained wi th 
applying a m odel “no admixture” for K (number of  
assumed p opulations) =2 . Si milar p icture w as r e-
ceived and for other analysis options (K=2-6, models 
“no admixture” and “admixture”). 

For the majority o f loci from th e Amur sample, the 
larger number of alleles was found; but steady trends 
distinguishing the 2 samples were no t observed (Ta-
ble 3). 

The differences in overall frequency of allele occur-
rence between th e sam ples were significant, but i n 
separate analysis are not permanent across all 4 years 
(2006-2009) of data col lection fr om Am ur area 
(samples of 11-15 individuals each) a nd belugas 
from Nikolaya Bay (7 individuals) and Udskaya Bay 
(5 individuals). P ossibly, for the S hantar samples, 
small sa mple sizes affect  the resu lt. In cluding 10 
samples from the b elugas tagged near Chkalova Isl-
and and later known to stay in Nikolaya Bay into the 
Shantar sam ple (Tab le 1) com pletely erases th e ge-
netic differe nces betwee n t he anim als from  these 
areas ( FST=0.0010, P= 0.423). This “i ncluding” 
seems reasona ble t o us , bec ause t he belugas we re 
actually present in both study areas, and photographs 
taken in  Nikolaya Bay in Ju ly 2009 of belugas 
tagged near Chkalova Island in previous years prove 
that belugas may move between the se 2 areas not 
only in autumn, but also in summer.  

Thus (though we need a large sa mple size to bottom 
line th e g enetic ch aracteristics o f b elugas from the 
eastern and western  p arts of the Shantar sam ple), 
based on genetic analysis and satellite track ing data, 
we suggest that the Amur and Shantar belugas can be 
viewed as one stock  of the western part of the Ok-
hotsk Sea t hat  i n su mmer f orms di fferent aggrega-
tions, which may have contacts between them. 
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анализа и спутникового прослеживания мы предполага-
ем, что амурских и шантарских белух можно рассмат-
ривать как единое стадо западной части Охотского мо-
ря, образующее в летнее время отдельные скопления, 
которые могут контактировать между собой. 

Работа выполнена в рамках проектов « Current st atus of 
the Sakhalin-Amur beluga aggregation (Okhotsk Sea, R us-
sia): su stainability assessm ent» ( финансирование Ocea n 
Park C orporation, Hong K ong; Ge orgia Aq uarium In c., 
USA; SeaWorld  Park s & Entertainment, USA; Mystic 
Aquarium an d In stitute fo r Exploration, USA; Kam ogawa 
Sea World, Japan) и «Белуха – белый кит» (ИПЭЭ РАН 
им. А.Н. Северцова, Постоянно действующая экспеди-
ция РАН по изучению животных Красной книги Рос-
сийской Федерации и других особо важных животных 
фауны России). 

The study is done under the projects «Current status 
of t he Sa khalin-Amur bel uga ag gregation (Okhotsk 
Sea, Russia):  su stainability assessm ent» (fin ancial 
support by Ocean Pa rk Co rporation, Hong Kong;  
Georgia A quarium Inc., USA; Sea World Parks &  
Entertainment, USA; Mystic Aqu arium and Institute 
for Exploration, USA; Kamogawa Sea World, Japan) 
and “Beluga-White whale” (A.N. Sev ertsov Institute 
of Ec ology an d Ev olution o f R ussian Academy of 
Sciences, Pe rmanent expedi tion of RAS for studies  
of the Russian Red book animals and other species of 
especial importance of the Russian fauna. 

Таб. 1. Характеристика белух, помеченных в Сахалинском заливе, и сроки их отслеживания. Звездочкой (*) 
помечены белухи, которые посещали залив Николая и оставались там длительное время (недели), двумя 
звездочками (**) – белухи, которые подходили к заливу Николая, но не задерживались в нем. 
Table 1. The characteristics of belugas tagged in Sakhalinsky Bay, and the periods of tracking. The belugas that 
visited Nikolaya Bay and stayed there for a relatively long time (weeks) are marked with asterisk (*); those who 
approached the Bay but did not stay in it are marked with two asterisks (**). 

Дата мечения 
deployment 

date 

ID животного 
animal's ID 

Пол 
sex 

Длина 
length, cm 

Обхват 
girth, cm 

Модель 
метки 

tag model 

Период работы метки 
period of tag  
transmitting 

19.08.2007 * Ch_2007_03 ♀ 4 08 224 SPLASH  19.08.07-03.04.08 
20.08.2007 * Ch_2007_05 ♀ 3 53 197 SPLASH  20.08.07-01.03.08 
20.08.2007 * Ch_2007_06 ♀ 3 60 210 SPOT 3  20.08.07-08.04.08 
21.08.2007 * Ch_2007_07 ♀ 3 57 200 SPLASH  21.08.07-02.06.08 
12.07.2008 Ch _2008_03 ♀ 3 96 212 Пульсар  12.07.08-29.09.08 
12.07.2008 * Ch_2008_04 ♀ 3 75 215 SPLASH  12.07.08-28.02.09 
12.07.2008 * *Ch_2008_05 ♂ 4 25 242 SPLASH  12.07.08-23.11.08 
14.07.2008 * *Ch_2008_09 ♂ 3 70 194 SPLASH  14.07.08-28.02.09 
15.07.2008 Ch _2008_010 ♀ 3 85 210 SPLASH  15.07.08-23.10.08 
23.07.2008 * Ch_2008_011 ♀ >40 0 n/a SPLASH  23.07.08-19.11.08 
25.07.2009 * Ch_2009_00 ♀ 4 30 210 Пульсар  25.07.09-08.03.10 
25.07.2009 Ch _2009_01 ♀ 3 90 227 Пульсар  25.07.09-08.03.10 
07.08.2009 Ch _2009_025 ♂ 4 01 203 SPOT 5  07.08.09-08.02.10 
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Таб. 2. Встречаемость гаплотипов (в порядке суммарной частоты встреч) контрольного региона мтДНК (497 
нп) и индексы генетического разнообразия в выборках белух, летующих в западной части Охотского моря. 
Table 2. The mtDNA control region (497 bp) haplotype occurrence (sorted by overall frequency of occurrence) and 
genetic diversity indices in the samples of belugas summering in the western part of the Okhotsk Sea. 

Гаплотипы, индексы генетического разнообразия
Haplotypes, gene and nucleotide diversity indices 

Амурский район 
Amur area,  
2004-2009, N= 83  

Шантарский район 
Shantar Sea area 
2008-2009, N= 12 

sOkh22 3 7,3% 25,0% 
sOkh01 1 9,3% 33,3% 
sOkh11 1 8,1% - 
sOkh53 9 ,6% - 
sOkh51 7 ,2% - 
sOkh63 4 ,8% - 
Okh148 1 ,2% 16,7% 
Okh706 1, 2% 8,3% 
sOkh03 1 ,2% - 
Okh130 - 8,3% 
Okh247 - 8,3% 

Гаплотипическое разнообразие 
Haplotype diversity (H) 0,7828 0 ,8485 

Нуклеотидное разнообразие 
Nucleotide diversity (, %) 0,3362 0 ,4786 

 
Таб. 3. Разнообразие аллелей 10  микросателлитных локусов в выборках белух амурского и шантарского 
районов. Als  – число отмеченных аллелей; Ho – наблюдаемый уровень гетерозиготности; He  –  ожидаемый 
уровень гетерозиготности; P*  –  вероятность несоответствия наблюдаемого уровня ожидаемому (распреде-
лению Харди-Вайнберга); FST – значение FST индекса при сравнении 2 выборок по частоте встречаемости 
разных аллелей; P – уровень достоверности отличий.  
Table 3. The diversity of alleles of 10 microsatellite loci in the  beluga samples from Amur and Shantar areas. Als – 
number of alleles; Ho- observed heterozygosity; He – expected heterozygosity; P* - probability of inconformity of 
the observed and the expected (Hardy-Weinberg equilibrium); FST – value of FST index while comparing two sam-
ples for the frequency of different alleles; P-level of significance in differences 

Локус / 
Locus 

Амурский район /Amur area, 
2006-09, N= 53 

Шантарский район / Shantar Sea 
area, 2008-09, N= 12 

Сравнение/ 
Comparison 

 Als Ho He  P* Als Ho He  P* FST P 
DlrFCB3 6 0,792 0,750 0, 59 6 0,667 0,674 0, 98 0, 001 0, 34 
DlrFCB4 11 0,736 0,793 0, 26 9 0,917 0,793 0, 43 0, 000 0, 91 
DlrFCB5 5 0,604 0,650 0, 09 5 0,917 0,779 0, 23 0, 007 0, 06 
DlrFCB17 9 0,811 0,794 0, 87 6 0,667 0,739 0, 45 0, 000 0, 31 
EV37 10 0,774 0,734 0, 80 6 0,750 0,812 0, 21 0, 025 0, 27 
EV94 4 0,734 0,676 0, 26 4 0,667 0,728 0, 68 0, 039 0, 18 
415/416 4 0,734 0,726 0 ,71 3 0,667 0,670 0 ,40 0 ,032 0 ,01 
417/418 10 0,698 0,777 0 ,29 5 0,750 0,757 0 ,75 0 ,019 0 ,25 
464/465 3 0,509 0,542 0 ,65 3 0,500 0,583 0 ,77 0 ,083 0 ,08 
468/469 5 0,717 0,687 0 ,69 3 0,667 0,692 0 ,39 0 ,001 0 ,34 
В целом 
Total 6,7 0,711 0,713 0, 62 5,0 0,717 0,723 0, 78 0, 017 0, 02 



Мещерский и др. К вопросу о единстве летнего скопления белух западной части Охотского моря 

Морские млекопитающие Голарктики. 2010 395 

 
Рис.1. Район исследования. Западная часть Охотского моря. 
Fig.1. Study area. The western part of the Okhotsk Sea 

 
Рис. 2. Диаграмма вероятности принадлежности каждой особи исследованной выборки (2006-2009, 65  жи-
вотных) к одному из двух (K =2) предполагаемых генетически обособленных кластеров. Модель «no  
admixture». Особи ранжированы по показателю «Q» (соответствие). Образцы из Шантарского моря помече-
ны как «U» – отобранные в Удской губе, «N» – в заливе Николая и «(N)» – образцы от животных со спутни-
ковыми метками, учтенных в составе амурской выборки, но также посещавших и залив Николая. 
Fig. 2. Bar diagram of probability of each individual of the studied sample (2006-2009, 65 animals) originating 
from one of two (K=2) assumed genetically separate clusters.  “No admixture” model. Individuals are sorted by Q. 
Samples from the Shantar Sea are marked as “U” – collected in Udskaya Bay, “N” – Nikolaya Bay, and  “(N)” – 
the samples of the tagged belugas that were included in the Amur sample but also known to visit Nikolaya Bay 
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