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Аннотация.  В Азово-Черноморском бассейне основу судового тралового промысла составляет
европейский анчоус (хамса), эксплуатация которого осуществляется выделением двух единиц
промыслового регулирования (двух популяций): «азовская хамса» и «черноморская хамса». Традиционно
при освоении запаса «азовской хамсы» используется предосторожный подход, в противоположность этому
при добыче «черноморской хамсы» сняты все ограничения. Для более точного прогноза по запасу и
дальнейшего его рационального использования необходимо изучение межпопуляционной и
внутрипопуляционной структуры европейского анчоуса, обитающего в Азово-Черноморском бассейне.
Исследовано 10 выборок европейского анчоуса (Engraulis encrasicolus) из Черного, Азовского,
Адриатического морей и Бискайского залива по 6 микросателлитным локусам. Для уточнения
внутривидового статуса анчоуса из Азово-Черноморского бассейна было использовано семь
микросателлитных локусов. Кластерный анализ, анализ генетических расстояний (Fst) и главных компонент
(РСА) показал наличие межпопуляционной дифференциации европейского анчоуса, приуроченной к трем
морским бассейнам. Анализ AMOVA показал высокий уровень внутрипопуляционной изменчивости
(96 %) у европейского анчоуса в Азово-Черноморском бассейне, поддерживаемый за счет активной
миграции внутри ареала. Анализ генетической изменчивости STR-локусов у различных нерестовых групп
и морфогрупп азово-черноморского анчоуса не выявил внутривидовой дифференциации. Фенотипическое
деление азово-черноморской хамсы носит паратипический характер. Учитывая отсутствие внутривидовой
дифференциации между «азовской» и «черноморской» хамсой, важен рационально-сбалансированный
подход к освоению общего запаса азово-черноморской хамсы, не допускающий его перелова.

Ключевые слова: европейский анчоус, Engraulis encrasicolus, Азовское море, Черное море, генетическая
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Abstract. In the Azov and Black Sea Basin, the European anchovy accounts for the majority of trawl fleet
fishing; its exploitation is carried out in the context of distinguishing two populations of stock management: the
“Azov anchovy” and the “Black Sea anchovy”. Conventionally, exploitation of the “Azov anchovy” stock is
conducted using precautionary approach, and, on the contrary, the “Black Sea anchovy” fishing is not under any
limitations. To make a more accurate forecast of the anchovy stock and achieve its sustainable yield, it is necessary
to study inter- and intrapopulation composition of the Azov and Black Sea anchovy. Ten samples of the European
anchovy (Engraulis encrasicolus) from the Black, Azov and Adriatic Seas, and the Bay of Biskay have been
investigated by six microsatellite loci. To ascertain intraspecific status of the anchovy from the Azov and Black
Sea Basin, 7 microsatellite loci have been used. Cluster analysis, analysis of genetic distances (Fst), and principal
component analysis (PCA) have shown the existence of differentiation between populations of the European
anchovy that coincided with three marine basins. AMOVA analysis has shown a high level of intrapopulation
variance (96 %) in the European anchovy from the Azov and Black Sea Basin, maintained by means of active
migration within the range of this species. Analysis of genetic variability of STR-loci in different spawning
groups and morpho-groups of the Azov and Black Sea anchovy has not identified intraspecific differentiation.
Phenotypic distinction of the Azov and Black Sea anchovy is paratypical. Taking into account the absence of
intraspecific differentiation between the “Azov” and “Black Sea” anchovy, it can be concluded that it is important
to take a rational and balanced approach to utilization of the common Azov and Black Sea anchovy stock to
avoid its overfishing.

Keywords: European anchovy, Engraulis encrasicolus, Azov Sea, Black Sea, genetic structure, microsatellite
loci (STR)

ВВЕДЕНИЕ
Европейский анчоус (Engraulis encrasicolus)

широко распространен вдоль восточного побе-
режья Атлантики от Скандинавии до Западной
Африки, а также в Средиземном, Черном и Азов-
ском морях. В Азово-Черноморском бассейне
европейский анчоус (хамса) представляет собой
один из наиболее массовых видов рыб, который,
тем не менее, за последние три десятилетия пре-
терпел резкое снижение численности в связи с
массовым размножением пищевого конкурента
Mneniopsis sp. и перевыловом, а затем восстанов-
ление общего запаса до уровня 500 тыс. т [1]. В
настоящее время анчоус остается важнейшим
промысловым объектом для целого ряда причер-
номорских стран. Именно поэтому четкое знание
особенностей внутривидовой организации и про-
странственной структуры европейского анчоуса
в этом регионе важно для сохранения данного
вида и регулирования его промысла.

Более века назад в Черном море на основании
фенотипических и морфологических признаков
были описаны две расы хамсы — черноморская и
азовская [2, 3]. Однако споры об их систематичес-
ком статусе не закончены до сих пор. Исследова-
ния, проведенные с помощью различных морфомет-
рических и биохимических маркеров (аллозимы,
иммунологические признаки), как правило, обна-
руживали подвидовые различия между черномор-
ской и азовской группами анчоуса [4–7]. Тем не
менее, позже анализ белковых локусов не выявил
доказательств подвидовых различий, что авторы
объясняют интрогрессивной гибридизацией, не
отказываясь от гипотезы изначально отсроченного
заселения Черного моря двумя группами предков
современного анчоуса [8].

Использование митохондриальной ДНК [9–12],
особенно микросателлитов [13, 14], как более
полиморфных маркеров позволили дать оценку
популяционной структуре анчоуса из различных
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ареалов обитания, выявить современные уровни
генных потоков между популяциями и реконструи-
ровать биогеографические сценарии расселения
этого вида.

Следует отметить, что, несмотря на то, что
проводится достаточно большое количество работ
по исследованию внутривидовой структурной
дифференциации как европейского анчоуса в целом,
так и азово-черноморской хамсы в частности,
уровень таксономических различий между черно-
морским и азовским анчоусами до настоящего
времени остается неопределенным. В настоящей
работе мы исследовали генетическую структуру
европейского анчоуса в Азово-Черноморском
бассейне, находящегося в стадии восстановления
численности после резкого спада в 2000-х гг. [1], в
сравнении с выборками из Бискайского залива и
Адриатического моря.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Материалом для исследования служили 10

выборок европейского анчоуса, отобранного вдоль
южного побережья Черного моря (Black, n=74), из
Азовского моря (Azov, n=37), Бискайского залива
(Аtl, n=49) и Адриатического моря (Med, n=14),
собранные в преднерестовый и нерестовый

периоды 2015–2017 гг. В исследование также
вошли 138 особей азово-черноморской хамсы из
промысловых уловов 2015–2017 гг. в прибрежной
зоне Анапы (An, n=30), Севастополя (Sev, n=51) и
Абхазии (Abh, n=57). Ориентировочные места
отбора проб указаны на рис. 1. Для всех особей
проведен морфологический анализ отолитов, как
описано в работе Е.А. Водясовой [15]. Данные об
образцах депонированы в «Каталоге коллекции
тканей хамсы (европейского анчоуса) (Engraulis
encrasicolus) для молекулярно-генетического анали-
за» (свидетельство о государственной регистрации
базы данных № 2015621737 от 07.12.2015 г.).
Образцы соматических тканей хранили в 95%-ном
этаноле при температуре -30 °С.

Из проб, которые были предварительно заморо-
жены, а впоследствии переведены в 96%-ный спирт,
проведено выделение ДНК солевым методом [16] с
нашими модификациями: использование для
лизиса тканевого образца Протеиназы К в концент-
рации 0,1 мг/мл в лизирующем буфере, с итоговой
доочисткой препаратов тотальной ДНК с помощью
набора «ДНК-сорб-С» (Интерлабсервис) или набо-
ром «БиоСилика». Из проб, которые сразу были
фиксированы 96%-ным спиртом, выделение ДНК
проведено методом абсорбции на колонках (PALL)
[17]. Концентрацию ДНК определяли на флуори-

Рис. 1. Карта-схема района отбора проб европейского анчоуса. Районы 1–2 — выборка Azov; 3–8 — выборка
Black; 9 — выборка Med; 10 — выборка Аtl; 11 — выборка An; 12 — выборка Sev; 13 — выборка Abh
Fig. 1. Outline map of the sampling area for the European anchovy. Areas 1–2 — sample Azov; 3–8 — sample Black;
9 — sample Med; 10 — sample Аtl; 11 — sample An; 12 — sample Sev; 13 — sample Abh



76

ВОДНЫЕ БИОРЕСУРСЫ И СРЕДА ОБИТАНИЯ ТОМ 2, НОМЕР 4, 2019

Н. А. НЕБЕСИХИНА, А. Е. БАРМИНЦЕВА, Н. Н. ТИМОШКИНА, Е. А. ВОДЯСОВА

метре MaxLifeH100 (ООО «МВМ-Диагностика»,
Россия).

STR-генотипирование проводили по десяти
микросателлитным локусам (Ee2-508, Ee2-135,
Ee2-483b, Ee2-91b, Ee2-407, Ee2-477, Ee2-91a,
Ee2-165, Ee5-376, Ee2-452), ранее использованным
в анализе европейского анчоуса средиземноморс-
кой и атлантической популяций [18]. В табл. 1
указаны основные характеристики используемых
локусов. Локусы были объединены в три мульти-
плексные ПЦР реакции. Каждую ПЦР выполняли в
15 мкл реакционной смеси, содержащей 50–100 нг
ДНК; по 0,4 mM меченных флуоресцентным

красителем прямых праймеров, по 4 пкМ обратных
(не меченных) праймеров; 1× буфер (ООО «НПФ
Синтол»); 1,8 mМ MgCL2 (ООО «НПФ Синтол»);
0,8 единиц Taq-полимеразы («Силекс») и 0,2 mM
dNTP (Thermo Scientific). Режим амплификации
содержал следующие этапы: предварительная дена-
турация ДНК — 1 мин при 94 °C; 8 циклов: плавление
— 20 с при 95 °С, отжиг праймеров — 25 с при 58 °С
в первом цикле со снижением в каждом последую-
щем цикле на 0,5 °С, синтез ДНК — 40 с при 65 °С;
25 циклов: плавление — 20 с при 95 °С, отжиг
праймеров — 25 с при 54 °С, синтез ДНК — 40 с при
65 °С; цикл досинтеза ДНК — 10 мин при 65 °С.

Продукты амплификации были разделены с
помощью капиллярного электрофореза на
«ABI3100/3130 Genetic analyzer». Полученные
первичные данные обрабатывали с помощью
программы «Gene Marker» (Soft Genetics LLC.).

Используя GenAlEx v.6 [19], для каждой выбор-
ки подсчитывали среднее число аллелей на локус

(А), число эффективных аллелей (АR), частоту
встречаемости приватных аллелей (prA), наблю-
даемую (Ho) и ожидаемую (He) гетерозиготность,
Fis — коэффициент инбридинга, для объединенных
данных выполняли анализ РСоА и AMOVA. Откло-
нение от равновесия Харди-Вайнберга (HWE) в
выборках и популяциях по всем локусам оценива-

Таблица 1. Характеристика микросателлитных локусов, использованных для генотипирования европейского
анчоуса
Table 1. Characteristics of the microsatellite loci, used for the European anchovy genotyping

Локус 
Locus 

Прямой (F) и 
обратный (R) праймеры 

Forward (F) and 
reverse (R) primer  

Метка 
Tag 

Повто- 
ряющаяся 

копия 
Sequence 

repeat 

Размерный 
диапазон, пн 
Size range, 
base pairs 

№ 
Генбанка 
GenBank 

no. 

Ee2-91a * F: AGAGCAGGTTCTTGCTGTGG 
R: TGTGGTGCGCTACTATCAGG R6G (AGG)12 117–184 FJ534732 

Ee2-91b § F: GGTCTTGAGCTTGGCATAGG 
R: CCGGAAGACACTCTGCACAC FAM (CCGCA)8 105–150 FJ534732 

Ee2-135 & F:AGGGCAGTGACAGGAGAGTC 
R: TCGTTACCCTGCGTTTATACTG R6G (ATTAG)10 212–316 FJ534738 

Ee2-165b * F: GGGTGGGTTAAAGATGAAGC 
R: AGGGATCTTCAGGGAACCAG FAM (CCT)7 257–281 FJ534742 

Ee2-376 * F: CCACACCTACGGTGAGTGAC 
R: CAAAGAGAATAGCACATGCAG R6G (TG)11 170–240 FJ534788 

Ee2-407 § F: AGGAATCTCCTTCCCGTCTC 
R: GTGGGTCTGTGGGTGTTTTG R6G (CA)13 152–223 FJ534751 

Ee2-452a * F: CCCAACCCTAGGGAGACATC 
R: TCGTTCAGCAAGCATACACC TAMRA (AC)13 254–290 FJ534754 

Ee2-477 § F: TTGGTGAGGAAGCAACAGTG 
R: TAAGATGGCACGCTGACTTG TAMRA (AGG)7 117–230 FJ534755 

Ee2-483b & F: ATGAGAAGGAGGACGGTGTG 
R: AATGGGATAGCTCGTTGTGC TAMRA (AGG)11 206–236 FJ534757 

Ee2-508 & F: CACATGCTCGCTAAACATTG 
R: ACCTGATGCTGCTTGGTAGC FAM (AGG)8 182–195 FJ534759 

Примечание: * — Мультиплекс 1; § — Мультиплекс 2; & — Мультиплекс 3 
Note: * — Multiplex 1; § — Multiplex 2; & — Multiplex 3 
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ли с помощью Global Test в программе GenePop v.4
[20]. Наличие и частоту нулевых аллелей проверя-
ли в FreeNA [21]. Структурированность азово-
черноморского анчоуса анализировали в програм-
ме Structura v.2.3.4 [22] с последующей обработкой
данных в синтаксическом анализаторе Structura
Harvester [23]. Эффект «бутылочного горлышка»
рассчитывали в программе Bottleneck v.1.2.02 [24],
используя двухэтапную модель образования
мутаций (ТРМ).

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
Из десяти апробированных локусов четыре

(Ee5-376, Ee2-452, Ее2-477, Ee2-91a) оказались
непригодными для анализа вследствие плохой
амплификабельности (получен ПЦР-продукт менее
чем для 80 % особей или не для всех выборок). В
итоге для анализа генетической структуры евро-
пейского анчоуса было отобрано шесть полиморф-
ных локусов, а анализ азово-черноморской хамсы
базировался на данных по семи локусам.

Согласно полученным данным по всем локусам
был отмечен высокий полиморфизм (табл. 2).
Наименьшая вариабельность была отмечена для
локуса Ее2-407 (А=6), наибольшая — для локуса
Ее2-407 (А=28). Суммарно было идентифицирова-
но 65 аллелей. Эффективное количество аллелей на
локус, рассчитанное на минимальную выборку,
варьировало от 2,72 до 4,48. Все маркеры проде-

монстрировали высокий уровень ожидаемой гете-
розиготности от 0,537 до 0,843. Значимые отклоне-
ния от равновесия Харди-Вайнберга были зафик-
сированы для двух из шести локусов. Значение
частоты нуль-аллелей <0,25 отмечено только в
локусах Ее2-508 и Ее2-483b.

Во всех выборках азово-черноморской хамсы
(табл. 3) — как нерестовых, так и промысловых, —
обнаружен примерно сходный уровень вариабельно-
сти по показателям аллельного разнообразия и
ожидаемой гетерозиготности. Значимых отклонений
от равновесия Харди-Вайнберга не было зафиксиро-
вано ни для одной выборки. Доказательств прохожде-
ния азово-черноморскими популяциями «бутылочно-
го горлышка» обнаружено не было (p>0,05).

В целом значения Fst для выборок нерестовой
части азово-черноморской хамсы не были значимы
и находились в пределах 0,006–0,017. Наибольшее
генетическое расстояние было обнаружено между
популяциями Азовского и Адриатического морей
(Fst=0,070) и Азовского моря и Бискайского залива
(Fst=0,062) (табл. 4). Схожие результаты были
получены при изучении европейского анчоуса в
водах Турции [25].

С применением метода анализа молекулярной
дисперсии (AMOVA) был рассчитан уровень внут-
ри- и межпопуляционной генетической изменчиво-
сти анчоуса в Азово-Черноморском бассейне, кото-
рый показал высокий уровень внутрипопуляцион-

Таблица 2. Характеристика статистических данных для микросателлитных локусов
Table 2. Characterization of statistical features for microsatellite loci

Локус 
Locus N А AR MeanHo MeanHe Fis HWE Null 

Ee2-508 202 14 3,04 0,212 0,537 0,605 *** 0,25 
Ee2-135 205 11 4,25 0,727 0,843 0,137 ns 0,08 
Ee2-483b 176 10 3,84 0,303 0,599 0,494 *** 0,22 
Ee2-91b 205 10 3,85 0,717 0,793 0,096 ns 0,06 
Ee2-407 200 28 4,48 0,729 0,839 0,131 * 0,05 
Ee2-165 201 6 2,72 0,511 0,729 0,091 ** 0,04 

Примечание: N — размер выборки; А — кол-во аллелей на локус; AR — эффективное кол-во аллелей; 
MeanHo — среднее значение наблюдаемой гетерозиготности; MeanHe — среднее значение ожидаемой 
гетерозиготности; Fis — коэффициент инбридинга; Null — частота нуль-аллелей; HWE — равновесие 
Харди-Вайнберга; уровень достоверности * P<0,05, ** P<0,01, *** P<0,001, ns — отсутствуют 
отклонения от равновесия Харди-Вайнберга 
Note: N — number of individuals; А — number of alleles per one locus; AR — effective number of alleles; 
MeanHo — average value of the observed heterozygosity; MeanHe — average value of the expected 
heterozygosity; Fis — inbreeding coefficient; Null — frequency of null alleles; HWE — Hardy-Weinberg 
equilibrium; confidence level * P<0.05, ** P<0.01, *** P<0.001, ns — no deviations from the Hardy-
Weinberg equilibrium 
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Выборка 
Sample N Na Ne Ho He Fis HWE Null 

Azov 67 10,2 4,97 0,590 0,771 0,243 ns 0,098 
Black 75 9,0 4,58 0,633 0,752 0,165 ns 0,133 

An 30 8,3 4,44 0,594 0,760 0,209 ns 0,087 
Sev 50 8,7 4,82 0,590 0,762 0,227 ns 0,08 
Abh 60 9,5 4,83 0,515 0,745 0,322 ns 0,111 

Примечание: N — размер выборки; Na — количество аллелей на выборку; Ne — количество 
эффективных аллелей; Ho — наблюдаемая гетерозиготность; He — ожидаемая гетерозиготность; 
Fis — коэффициент инбридинга; Null — частота нуль-аллелей; HWE — равновесие Харди-Вайнберга; 
ns — отсутствуют отклонения от равновесия Харди-Вайнберга 
Note: N — number of individuals; А — number of alleles per one sample; Ne — number of effective alleles; 
Ho — observed heterozygosity; He — expected heterozygosity; Fis — inbreeding coefficient; Null — 
frequency of null alleles; HWE — Hardy-Weinberg equilibrium; ns — no deviations from the Hardy-
Weinberg equilibrium 
 

Таблица 3. Характеристика выборок азово-черноморской хамсы по STR-локусам
Table 3. Characterization of samples of the Azov and Black Sea anchovy by STR-loci

Таблица 4. Над диагональю — оценки показателей попарных генетических расстояний (Fst), под диагональю
— процента мигрантов (Nm) между различными популяциями европейского анчоуса в преднерестовый и
нерестовый периоды
Table 4. Over the diagonal: pairwise genetic distances (Fst); under the diagonal: percentages of migrating species
(Nm) evaluated for different populations of the European anchovy during the pre-spawning and spawning periods

Морской бассейн 
Мarine Basin 

Бискайский залив 
Bay of Biscay 

Адриатическое море 
Adriatic Sea 

Черное море 
Black Sea 

Азовское море 
Azov Sea 

Бискайский залив 
Bay of Biscay  0,034 0,043 0,062 

Адриатическое море 
Adriatic Sea 7,3  0,058 0,070 

Черное море 
Black Sea 5,5 4,1  0,009 

Азовское море 
Azov Sea 3,8 3,3 27,1  

ной изменчивости — 96 %; на долю межпопуляци-
онной изменчивости приходится всего 4 %.

Анализ главных кооординат наглядно отражает
характер дифференцировки исследованных
выборок (рис. 2). Наиболее дистанцированными
оказались выборки анчоуса Азово-Черноморского
региона от групп сравнения из Адриатического моря
и Бискайского залива. Особи из Азовского и
Черного морей проецируются на вторую ось
координат рядом.

Кластерный анализ с последующей обработкой
в Structure Harvester продемонстрировал наиболее
вероятный уровень дифференциации исследован-
ной группы анчоуса на три географически удален-
ных кластера, где азовская и черноморская хамса
объединяются в один кластер (рис. 3). При этом

изменение заданного числа кластеров не разделяет
азовских и черноморских рыб.

Рис. 2. РСоА-диаграмма в системе двух коорди-
нат для популяций европейского анчоуса в пред-
нерестовый и нерестовый периоды
Fig. 2. PCоA diagram in a two-coordinate system
for the European anchovy populations during the
pre-spawning and spawning periods
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Рис. 3. Диаграмма кластеризации европейского анчоуса из различных морских бассейнов в преднерестовый и
нерестовый периоды в программе STRUCTURE. 1 — Atl; 2 — Med; 3–4 — Azov; 5–10 — Black
Fig. 3. A cluster diagram of the European anchovy from different marine basins during the pre-spawning and spawning
periods drawn by applying the STRUCTURE software program. 1 — Atl; 2 — Med; 3–4 — Azov; 5–10 — Black

Частота особей с «азовским» и «черноморским»
морфотипами отолитов [15] в разных группах
азово-черноморской популяции анчоуса отражена
на рис. 4. Согласно нашим данным, в нерестовых
группах (Azov и Black) преобладал морфотип,
соответствующий географической локализации
стада. В смешанных нагульных стадах северо-
западной (Sev) и северо-восточной (An) локализа-
ций преобладал «азовский» морфотип, в восточной
части Черного моря — «черноморский» морфотип.

Рис. 4. Процентное соотношение морфотипов
отолитов в выборках азово-черноморского
анчоуса
Fig. 4. The percentage ratio of otolith morphotypes
in the samples of the Azov and Black Sea anchovy

Многолетние исследования анчоуса разной
географической локализации выделяли внутрен-
нюю неоднородность, которую связывали как с
биогеографической историей вида, так и со
сложным рельефом прибрежных ареалов обитания
этого морского вида рыб, определенная часть
которого предпочитает мелководье.

Для анчоуса, обитающего в Азово-Черномор-
ском бассейне, описывали значительные различия
между азовской и черноморскими расами/подвида-
ми по распределению групп крови, биохимическо-
му составу белков и липидов [4–7].

Маркеры мтДНК также использовали для видо-
вой идентификации и исследований внутривидовой
дивергенции анчоуса, при этом популяции европей-
ского анчоуса показывают более высокое генетичес-
кое расхождение по сравнению с другими видами
анчоуса [11]. Исторически ранее были выделены два
отдельных кластера (филады) у европейского
анчоуса, предположительно длительное время
эволюционировавшие изолированно друг от друга,
что согласуется с геологической информацией [10].

В нашей работе азово-черноморская хамса как
из нерестовых скоплений, так и из нагульных стад
не демонстрировала значимых различий в проти-
вовес группам сравнения из Бискайского залива и
Адриатического моря (рис. 2, 3) на фоне схожих
показателей генетического разнообразия по исполь-
зованным STR-локусам (табл. 2, 3). Проведенный
ранее анализ современных групп европейского
анчоуса на основе данных изменчивости фрагмента
гена Cytb также не выявил кластеризации азов-ской и
черноморской рас; более того, в Азово-Черноморском
бассейне была идентифицирована лишь клада А [10].
Одно из возможных объяснений несовпадения сло-
жившихся представлений о разделении азово-
черноморской хамсы на два подвида с нашими дан-
ными и с другими исследованиями современной
популяции заключается в изменении популяцион-
но-генетической структуры вследствие падения
численности, особенно азовского стада, в начале
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2000-х гг. Последовавшее затем восстановление
запасов хамсы, очевидно, осуществлялось преиму-
щественно за счет черноморского стада.

Интересен опыт использования индекса отоли-
тов для выделения также двух форм анчоуса —
«веретеновидная» форма отолитов (черноморской
морфотип) и «эллипсовидная» форма отолитов
(азовский морфотип) [26]. Однако подобное разде-
ление анчоуса, связанное с экологической структу-
рой, было описано и в других ареалах обитания вида
[27]. «Эллипсовидная» форма отолитов ассоцииро-
валась с «прибрежным» экотопом, «веретено-
видная» — с глубоководным.

Рис. 5. Диаграмма кластеризации европейского анчоуса по показателям частот аллелей микросателлитных
локусов выполненная в программе STRUCTURA для выборок, полученных на основании морфологии
отолитов. 1 — «Азовский морфотип»; 2 — «Черноморский морфотип»; темная заливка — вероятность
принадлежности особи к азовской популяции, светлая — к черноморской
Fig. 5. A cluster diagram for allele frequencies of microsatellite loci of the European anchovy performed in the
STRUCTURE software program for the samples obtained on the basis of otolith morphology. 1 — “Azov morphotype”;
2 — “Black Sea morphotype”; dark colour — probability of specimen belonging to the Azov Sea population, light
colour — to the Black Sea population

Было проведено исследование нерестовых
выборок европейского анчоуса из Азовского и
Черного морей по априорному отнесению той или
иной особи к черноморскому или азовскому
морфотипу на основании морфологии отолитов, и
сформированы две соответствующие выборки. В
дальнейшем был проведен кластерный анализ этих
выборок в программе STRUCTURE с параметрами
(no admixture, no priors) при К=2. Генетической
дефференциации между выборками европейского
анчоуса с азовским и черноморским морфотипами
не выявлено, что наглядно демонстрирует диаграм-
ма (рис. 5).

Выявленный поток генов между нерестовыми
популяциями анчоуса не позволяет говорить о
существовании двух изолированных популяций;
превышение 10%-ного порога по этому показате-
лю препятствует эффективной изоляции рыб с
длительным жизненным циклом, не говоря уже о
короткоцикловом анчоусе (продолжительность
жизни 3–4 года). Азовская хамса обитает в Азов-
ском море только летом, затем мигрирует в разные
районы Черного моря вдоль побережья Крыма,
Грузии и Турции в составе больших смешанных
косяков (рис. 4). Долгосрочный мониторинг пока-
зал, что зимовальная миграция азовского анчоуса
может иметь альтернативные пути вдоль западного
побережья Черного моря [28]. Кроме того, в этой
же работе было зарегистрировано появление азов-
ского анчоуса у берегов Болгарии в период
нереста. Приведенные данные свидетельствуют об

отсутствии серьезных экологических и географи-
ческих барьеров для изоляции отдельных популя-
ций анчоуса в Азовском и Черном морях.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Таким образом, высокий уровень изменчивости

европейского анчоуса позволяет формировать единое
азово-черноморское стадо, свободно мигрирующее по
основному ареалу, что обеспечивает высокий уровень
потока генов между отдельными нерестовыми попу-
ляциями и тем самым позволяет эффективно
реагировать на изменения условий обитания.

Данные, полученные в результате настоящего
исследования, оказались полезными для идентифи-
кации азово-черноморской популяции европейско-
го анчоуса, что также может послужить для плани-
рования рационального рыболовства на бассейне.
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