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Двустворчатые моллюски рода Corbicula
Megerle et Muhlfeld, 1811 представляют собой
группу небольших по размерам пресноводных
и солоноватоводных и моллюсков. Природ�
ный ареал корбикул охватывает значитель�
ную область, от Африки и Ближнего Восто�
ка, до Австралии и о. Сахалин, распространя�
ясь практически по всей Азии. Корбикулы
широко распространены в стоячих и проточ�
ных пресноводных системах российского
Дальнего Востока, образуя значительные
скопления в эстуариях, лиманах, лагунах, озе�
рах и реках Приморского, Хабаровского кра�
ев и Сахалинской области [1]. В последние
десятилетия дальневосточных корбикул ак�
тивно добывают и экспортируют в страны
Юго�Восточной Азии.

Для успешного долголетнего ведения про�
мысла и сохранения биоразнообразия необхо�
димо понимание популяционно�генетической
структуры вида. Определение реальной под�
разделенности вида на дискретные единицы
воспроизводства позволяет разделить общую
величину сырьевых запасов вида на запасы,
приуроченные к отдельным участкам ареала,
равномерно распределить промысловую на�
грузку на локальные группировки, не нарушая
способности этих группировок к восстановле�
нию. В Японии и Корее генетическая структу�
ра популяций основных коммерчески ценных
видов корбикул исследована достаточно под�
робно [2,3,4,5], при этом полностью отсутству�
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ют аналогичные исследования российской ча�
сти ареала корбикул.

Типичным представителем солоновато�
водных моллюсков рода Corbicula на юге
Дальнего Востока России является Corbicula
japonica Prime, 1864. Этот вид распространен
в эстуариях рек, впадающих в Японское море
от Восточно�Корейского залива до западного
побережья о. Сахалин. Однако для водоемов
Приморского края являются валидными еще
4 вида корбикул [6], при этом определение
описанных видов затруднительно ввиду из�
менчивости признаков раковины, используе�
мых для межвидовой диагностики.

Поэтому целью данной работы было оце�
нить генетическое разнообразие массовых
эстуарных скоплений корбикул Приморско�
го края для установления их видовой принад�
лежности.

Материал и методы
Материалом для исследования послужили

78 особей C. japonica, собранных в 7 эстуарных
водоемах Приморского края (табл. 1, рис. 1).
Тотальную ДНК выделяли из тканей мышц,
фиксированных в 96% этаноле, методом фенол�
хлороформной экстракции по стандартному
протоколу [7]. Наличие и качество выделенной
ДНК проверяли с помощью электрофореза в 1
% агарозном геле, окрашенным бромистым эти�
дием. Визуализацию ДНК проводили в УФ све�
те с помощью гель�документирующей системы
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XRII, BioRad. Амплификацию участка гена COI
проводили с помощью универсальных прайме�
ров LCO1490 (5’ GGT CAA CAA ATC ATA AAG
ATA TT 3’) и HCO2198 (5’ TAA ACT TCA GGG
TGA CCAAAA AA 3’) в условиях, описанных
ранее [8].

ПЦР�продукты были секвенированы с ис�
пользованием набора Big Dye Terminator v.3.1
Cycle Sequencing kit (Applied Biosystems) со�
гласно протоколу производителя. Детекцию
продуктов сиквенсовой реакции осуществля�
ли в генетическом анализаторе GA 3130xl

Координаты 
Шифр № Место сбора Район 

Широта Долгота 

ЗЛ 1 зал. Лебединый, устье Хасанский 42°35'52" 130°43'57" 

ЛМ 4 зал. Лебединый, мост Хасанский 42°34'41" 130°41'47" 

ГУ 9 р. Гладкая, устье Хасанский 42°42'6" 130°50'17" 

Г 4 р. Гладкая, протока Хасанский 42°42'2" 130°52'50" 

ЛУ 4 лаг. Лебяжья, устье Хасанский 42°58'56" 131°29'14" 

КС 25 р. Киевка, старое русло Лазовский 42°51'42" 133°40'30" 

КН 19 р. Киевка, новое русло Лазовский 42°51'43" 133°38'38" 

РУ 3 р. Раздольная Надеждинский 43° 19'28" 131°49'56" 

РП 3 р. Раздольная Надеждинский 43°27'1" 131°50'58" 

П 3 р. Партизанская Партизанский 42°51'43" 133°0'57" 

ТП 3 оз. Пресное Ольгинский 43°52'10" 135°28'54" 

Таблица 1. Исследованные популяции C. japonica Приморского края

Рисунок 1. Карта�схема расположения исследованных выборок из эстуарных
водоемов Приморского края (шифр мест сбора см. табл.1)
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(Applied Biosystems) на базе Кафедры клеточ�
ной биологии и генетики ДВФУ.

Сборку консенсусных последовательно�
стей выполняли в программе SeqScape v. 2.6
(Applied Biosystems). Выравнивание последо�
вательностей выполняли с помощью модуля
Clustal W, встроенного в пакет MEGA 5.0 [9].
Оценку генетической дивергенции проводи�
ли путем расчета p�дистанций в пакете MEGA
5.0. Филогенетические связи были реконст�
руированы с помощью методов ближайшего
соседа, максимальной парсимонии, макси�
мального правдоподобия в программе PAUP
4.b.10 [10] и байесового моделирования с ис�
пользованием эволюционной модели Таму�
ры�Нея (TrN+G+I) с гамма � распределением
нуклеотидных замен и расчетом пропорции
инвариантных сайтов [11] в программе
Mr.Bayes 3.1.2 [12]. Выбор оптимальной эво�
люционной модели осуществляли с помощью
информационного критерия Акейки [13] в
программе Modeltest 3.7 [14]. Тест на диффе�
ренциацию AMOVA выполняли с помощью
программы Arlequin v. 3.11 [15]. Достовер�
ность филогенетических связей оценивали с
помощью бутстреп анализа с использовани�
ем 1000 репликаций [16].

Результаты
Длина секвенированного участка, ис�

пользованного для анализа, составила 450 пн.
Значения p�дистанций между последователь�
ностями гена COI у образцов C. japonica из
разных географических локаций варьирова�
ли от 0 до 0.5%, составляя в среднем
0.16%±0.08%. Максимальное значение дивер�
генции выявлено между популяциями C.
japonica из разных водоемов Хасанского рай�
она. Результаты теста AMOVA показали, что
основная часть генетической изменчивости
(92.9%) участка гена COI при сравнении мол�
люсков C. japonica с разных водоемов сосре�
доточена внутри сравниваемых выборок. Зна�
чения p�дистанций между последовательно�
стями C. japonica из Дальнего Востока России
(ДВР) и из Южной Кореи и Японии изменя�
лось в диапазоне от 0.5 до 1%. Дифференциа�
ция последовательностей гена COI между C.
japonica и другими видами составляла от
2.08% (“C. fluminalis”) до 11.33% (C. australis).

Гаплотипическая сеть, реконструирован�
ная для C. japonica по данным p�дистанций,
демонстрировала наличие двух гаплогрупп
(рис. 2). Первая гаплогруппа включала 13 гап�
лотипов, обнаруженных у особей как с рос�

Рисунок 2. Гаплотипическая сеть, реконструированная для C. japonica из выборок Приморского Края,
Кореи и Японии по данным частичного секвенирования гена COI мтДНК (шифр мест сбора см. табл.1).
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сийского Дальнего Вос-
тока (примерно 10% всей
выборки), так и из Япо-
нии и Южной Кореи.
Вторая гаплогруппа
включала остальных осо-
бей C. japonica из ДВР и
была представлена одним
гаплотипом. Полученные
группы были разделены
друг от друга одним мута-
ционным шагом.

Филогенетические
реконструкции показали,
что вид C. japonica досто-
верно отличался от дру-
гих представителей рода
Corbicula и дифференци-
ровался на два кластера с
высокой статистической
поддержкой (рис. 3). Фи-
лограммы, построенные
по разным алгоритмам
сохраняли свою топологию. Первый кластер
включал значительную часть особей C.
japonica с ДВР и образец из Японии, форми-
ровавший здесь базальную ветвь. Второй кла-
стер включал в себя особей из ДВР и Южной
Кореи. Дивергенция между последовательно-
стями C. japonica, включенными в разные кла-
стеры, составила 0.5%. Дифференциация осо-
бей C. japonica из Приморского края внутри
каждого кластера не согласовывалось с гео-
графическим происхождением выборок.

Обсуждение
В данной работе впервые проведен ана-

лиз генетической изменчивости C. japonica на
территории Приморского Края Дальнего Во-
стока России по данным частичного секвени-
рования гена COI мтДНК. Результаты указы-
вают на высокую консервативность данного
гена внутри вида на всей исследуемой терри-
тории. Однако дифференциация дальневос-
точных корбикул из разных локальностей
значительно ниже по сравнению с дифферен-
циацией приморских особей и образцов из
Японии и Южной Кореи. Тем не менее, дан-
ный уровень дифференциации (0.5%) не пре-
вышает минимальных значений межвидово-
го диапазона (2.08%). Таким образом, наши

данные указывают на принадлежность иссле-
дуемых моллюсков в эстуарных водоемах
Приморского Края к одному виду - C. japonica.

Из исследованных 77 особей, собранных
на расстоянии до 400 км друг от друга было
обнаружено 12 гаплотипов, отличающихся
друг от друга максимум двумя мутационным
шагами. При этом в работе японских иссле-
дователей, в выборках C. japonica, собранных
от устья Амура до юга Корейского полуост-
рова и вокруг островов Японии было обнару-
жено 113 гаплотипов с дифференциацией до
11 мутационных шагов, среди которых 4 гап-
лотипа встречались практически повсемест-
но [5]. На основании этих данных авторы вы-
делили 4 основные гаплогруппы: 1) Россия
(устье р. Амур), Хоккайдо, Япономорская
группа; 2) Тихоокеанская группа; 3) Северо-
восток Корейского полуострова; 4) Юго-запад
Корейского полуострова. Наши данные в це-
лом согласовываются с результатами Иида с
соавторами и указывают на принадлежность
всех исследуемых нами моллюсков C. japonica
к выделенной ими первой гаплогруппе.

Анализ собственных и литературных
данных позволяет интерпретировать полу-
ченные результаты с двух взаимодополняю-
щих позиций:

Рисунок 3. Филогенетическое дерево видов рода Corbicula,
реконструированное с помощью алгоритма максимального

правдоподобия (NJ)

 C. japonica ÄÂÐ 

 AF196271 C. japonica ßïîíèÿ  

 AF367441 C. japonica Þ. Êîðåÿ 

 C. japonica ÄÂÐ 

 C. fluminalis AF457996 

 C. madagascariensis AF196275 

 C. fluminea AF120666 

 C. anomioides DQ285604 

 C. possoensis DQ285596 

 C. leana AF196268 

 C. javanica AF457993 

 C. loehensis DQ285580 

 C. matannensis DQ285591 

 C. sandai AF196273 

 C. australis AF196274 

 C. lamarckiana DQ285578 

 Neocorbicula limosa AF196277 

100 

100 
100 

100 

100 

100 

100 

100 

100 

100 

100 
100 

93 

100 

100 

10 

Естественные науки



89ВЕСТНИК ОГУ №9 (158)/сентябрь`2013

1. Низкий уровень изменчивости мито-
хондриального гена цитохромоксидазы I
свидетельствует об относительно недавнем
заселении корбикулы в водоемы Приморья.
По данным археологических раскопок рако-
винных куч было показано, что C. japonica
отсутствовала в раннем голоцене до рубежа
периода бореал-атлантик, и появилась в са-
мом начале атлантического периода (около
7.3–7.4 тыс. л.н.), а через несколько сот лет
корбикулы имели уже довольно большую
численность [17] (Раков и др., 2011). Появле-
ние и широкое распространение корбикул в
водах Приморского края связывают с клима-
тическим оптимумом голоцена, сопровождав-
шегося повышением уровня моря на 3-4 мет-
ра выше современного [18]. До этого времени
(в раннем голоцене) условия для появления
и распространения корбикул в Приморье
были довольно неблагоприятными. В период
от 9,3-8,0 тыс. лет назад до 7,4-7,5 тыс. лет на-
зад, отмечено значительное похолодание кли-
мата, сопровождавшегося небольшой регрес-
сией моря [18].

По всей видимости, такого сравнительно
небольшого времени существования поселе-
ний корбикулы в эстуариях Приморья недо-
статочно для преобладания дрейфа генов над
миграцией. Поэтому высокая консерватив-
ность исследуемого участка гена COI у C.
japonica вероятнее всего является следстви-
ем эффекта основателя. Моллюски могли за-
селять водоемы юга Приморья примерно в
одно и то же время, о чем говорит идентич-
ность приморских особей из разных локаль-
ностей японским гаплотипам.

2. Консервативность исследованного
фрагмента гена COI объясняется обменом
генами между отдельными поселениями. Эс-
туарные скопления корбикул из разных водо-
емов разделены между собой морем. Взрослые

моллюски не могут попадать из одного эсту-
арного водоема в другой через море из-за не-
возможности более 5 дней переносить морскую
соленость [18]. Вероятно, такой период време-
ни корбикулы способны переносить гипоксию,
при срабатывании изолирующего рефлекса.

Логично предположить, что такой обмен
может существовать благодаря перемещению
личинок корбикулы. Как и большинство дву-
створчатых моллюсков, C. japonica имеет сво-
бодно плавающую планктонную личинку.
Длительное (до двух недель) пребывание в
планктоне [19], зависимость от приливно-от-
ливных течений [20] и соленостно-избира-
тельное поведение личинок корбикулы [21,
22] делает возможным их перенос между от-
дельными эстуарными системами. Этому мо-
жет способствовать также тот факт, что нерест
корбикулы происходит с июля по сентябрь
[23, 24] (Maru & Nakai, 2006; Рыбалкина и др.,
2013), когда наблюдается значительное рас-
преснение прибрежных вод, вызванное лив-
невыми дождями.

Заключение
Таким образом, исследованные поселения

эстуарных корбикул обладают низким уров-
нем изменчивости гена COI мтДНК. Низкие
значения р-дистанций (менее 1% ) между ис-
следованными нами выборками и образцами
из Японии и Кореи соответствуют внутриви-
довому уровню изменчивости (до 2% ), что
указывает на принадлежность этих моллюсков
к одному виду – C. japonica. Учитывая особен-
ности наследования митохондриальных генов
(гены передаются по материнской линии без
формирования аллельных вариантов) можно
предположить, что миграционные процессы на
личиночной стадии способствуют поддержа-
нию высокого сходства между отдельными
поселениями корбикул в Приморье.

2.08.2013

Работа выполнена при поддержке гранта Правительства Российской Федерации
для государственной поддержки научных исследований, проводимых под руководством

ведущих ученых в российских образовательных учреждениях высшего
профессионального образования, договор № 11.G34.31.0010, а также гранта

Министерства образования и науки РФ № 02.740.11.0678 «Структура
и функционирование прибрежных экосистем российской части Японского моря»

в рамках федеральной целевой программы «Научные и научно-педагогические
кадры инновационной России» на 2009–2013 гг.

Приморские эстуарные поселения двустворчатого моллюска ...Вороной Н.О. и др.
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