
Рис. 1. Медианная сеть
гаплотипов фрагмента
контрольного региона

(410 п.н.) мтДНК белухи.
Кружки-варианты, раз¬
деление которых на фило¬
генетические кластеры
подтверждено анализом

более протяженных
участков мт-генома.

Треугольники-последова¬
тельности, обнаруженные
в Карском море. Красный
цвет - «тихоокеанская»,

синий- «арктическая», зе¬
леный-«западно-камчат¬
ская» филогенетические

линии. Отсутствие
цвета-невозможность

установить родство
гаплотипа на основании
анализа только данного

участка
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Белуха, большая часть ареала которой приурочена к морям
Северного Ледовитого океана, является истинно арктическим видом

китообразных. Широкое, практически циркумполярное распростране¬
ние белухи, ее относительная многочисленность и заметность, широ¬
кий диапазон условий, с которыми животные сталкиваются в разных

районах ареала и во время сезонных миграций, а также роль крупного
хищника - конечного звена трофических цепей, делают этот вид край¬

не перспективным в качестве индикатора общего состояния экосистем
арктических морей. Такая установка, однако, подразумевает хорошее
знание популяционной структуры вида, которая для белухи во многом

остается неясной, особенно в применении к морям российского сектора
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нии. В итоге предполагается, что Восточно-Сибирском море можно
встретить наиболее дальних мигрантов как с запада, так и с востока, но
постоянного населения белух на этой акватории нет [2, 3]. Другая точка
зрения [1] состоит в том, что и в Карском море, и в морях восточного
сектора российской Арктики обитают резидентные группы белух, хотя,
возможно, и немногочисленные. Вопрос до настоящего времени оста¬
ется открытым, т.к. несмотря на значительное количество имеющихся
наблюдений и результатов учета белух, полученные данные в многом
разрозненны и несводимы к единой схеме.

В отсутствии возможности проводить регулярные полномасштаб¬
ные учеты животных важная роль в изучении популяционной структу¬
ры отводится косвенным методам, в частности, генетическому анализу.
Определение состава нуклеотидных последовательностей мтДНК [4-7]
позволило сделать вывод о существовании двух филогенетических
линий белух, «тихоокеанской» и «арктической» (рис. 1), широко рас¬
пространенных в арктических морях, примыкающих как к Тихому, так
и Атлантическому океанам (рис. 2). Предполагается [5-7], что станов-

Арктики.
В Карском море в летнее время белуха встречается регулярно и

в значительном количестве [1, 2]. Однако в зимнее время наблюдения

здесь ограничиваются отдельными встречами, а наиболее частое на¬
правление движения групп животных, наблюдаемых весной и осенью,

позволяет предполагать, что белухи обитают в Карском море сезонно,

а со становлением ледового покрова уходят на запад, в Баренцево море.

В отношении морей Лаптевых и западной части Восточно-Сибирского,
где белух встречают реже и также преимущественно в летнее время,
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высказывается аналогичная точка зрения, — летом на эту акваторию за¬
ходят животные, зимующие в Баренцевом море [2]. В Чукотском море
встречаются белухи другой популяции, заселяющей также северную
часть Берингова моря и море Бофорта. Но, вероятно, из Чукотского моря

белухи способны в летнее время мигрировать и в западном направле-
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[7]. Причины такого ограниченного, но при этом разобщенного распро¬
странения этой линии остаются неясными.

Нами в июне-августе 2012 г. на побережье Карского моря, в окрест¬
ностях поселка Диксон, было собрано 16 образцов костного материа¬
ла белух, сохранившегося со времен промысла (1930-60-е и 1980-90-е
годы) и 4 образца ткани от мертвых животных, выброшенных на бе¬
рег в течение последних двух сезонов. Для 18 из этих образцов были
получены последовательности фрагмента мтДНК, относящиеся к 8 га-
плотипам. Для двух из них близость к какой-либо филогенетической
линии установить не удалось, а шесть относились к «тихоокеанской»
и «арктической» линиям, что соответствует представлению о присут¬
ствии в Карском море белух, приходящих с запада. Однако для еще
одного образца, полученного от мертвой белухи, найденной в 2011 г.
на о. Русский в архипелаге Норденшельда, был установлен гаплотип,
бесспорно относящийся к «западно-камчатской» филогенетической ли¬
нии. Хотя единичная встреча не может служить основанием для кате¬
горичных выводов, эта находка, тем не менее, свидетельствует в пользу
того, что в восточном секторе российской Арктики действительно мо¬
жет обитать обособленная группа (популяция) белухи, происходящая
от животных, расселявшихся после открытия Берингова пролива в за¬
падном направлении. В этом случае акватория именно Карского, а не
Восточно-Сибирского моря, будет являться районом встречи «запад¬
ных» и «восточных» стад белухи.
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Рис. 2. Встречаемость гаплотипов фрагмента контрольного региона (410

п.н.) мтДНК белухи, относящихся к разным филогенетическим линиям (см.

рис. 1), в ареале вида. Кружки - варианты, известные из литературы [5-7],
треугольники -оригинальные данные. Знаки вопроса - отсутствие данных

как о встречаемости филогенетических линий, так и о популяционной принад¬
лежности встречающихся в данном районе белух. Основа карты-Google Earth
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ление этих линий происходило в ледниковое время в Северной части

Тихого океана, откуда в голоцене, после открытия Берингова пролива,
белухи распространились по значительной части современного ареала,

расселяясь преимущественно в восточном направлении. Исходя из этой
гипотезы, можно предположить, что в морях Карском и Лаптевых также

должны присутствовать представители именно этих двух линий, захо¬

дящие туда с запада.

В российских водах, однако, отмечена еще одна филогенетиче¬

ская линия, «западно-камчатская», носители которой встречаются в

Охотском и в северо-западной части Берингова моря (Анадырский ли¬
ман), но неизвестны для восточной части Берингова и Чукотского морей
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