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К ТАКСОНОМИИ РОДА Gadus (Gadidae):
ФОРМИРОВАНИЕ СОВРЕМЕННОЙ СТРУКТУРЫ
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В соответствии с результатами анализа генетической дифференциации и байесовского иерархиче-
ского кластерного анализа полиморфизма микросателлитных локусов показано, что образование
краевых группировок, представленных таксонами подвидового уровня – гренландской (Gadus mac-
rocephalus ogac) и беломорской (Gadus morhua marisalbi) треской, происходило в позднем голоцене по
сходному сценарию, но в различных регионах и от разных исходных форм. Формирование этих ре-
продуктивно самостоятельных группировок трески было результатом физиологических адаптаций
к арктическим условиям в прибрежных северных акваториях, сформировавшимся при глобальном
похолодании в суббореале.
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Представители рода Gadus – морские, образу-
ющие скопления, придонные, придонно-пелаги-
ческие рыбы, освоившие шельф и верхнюю бати-
аль арктической и высокобореальной областей
Северного Ледовитого, Атлантического и Тихого
океанов. Треска на видовом, подвидовом, попу-
ляционном уровнях образует ряд форм, в том
числе представляющих большую народнохозяй-
ственную ценность [1].

Треска не только заселяет в Северном полуша-
рии практически все шельфовые бореальные ак-
ватории, но и распространяется в арктические
воды. При этом, “демонстрируя” хорошее под-
тверждение представлениям о зоогеографиче-
ских фаунистических комплексах [2, 3], переход в
арктический комплекс треска осуществляет пу-
тем образования специализированных по ряду
характеристик отдельных таксонов: беломорская
и гренландская.

Различные условия жизни, высокая биологи-
ческая изменчивость трески порождают разнооб-
разие форм и приводят к определенным сложно-
стям в интерпретации статуса отдельных таксо-
нов. Не менее сложные задачи возникают при
анализе популяционной структуры трески, путей ее
расселения и особенностей формообразования.

За более чем столетний период исследователи,
используя разные подходы к систематике в роде
Gadus, применяя различные методы (от фикса-
ции внешнего вида и морфобиологических ха-
рактеристик, исследования миграций до изуче-

ния особенностей структуры генома), предлагали
различные модификации его структуры. Так,
гренландская треска и беломорская треска рас-
сматривались как разные виды [4], представляли
подвиды одного вида [1], сводились к синонимии
внутри единого таксона [5]. Несмотря на много-
летние усилия, и в настоящее время ситуация
остается неоднозначной. Так, например, исполь-
зуя, в том числе, результаты морфогенетических
исследований [6, 7], основываясь на материалах
Световидова [8], было уточнено их систематиче-
ское положение. Это нашло отражение в послед-
ней версии электронного каталога рыб Калифор-
нийской академии наук [9], где беломорская и
гренландская треска представлены в качестве
таксонов подвидового уровня: Gadus morhua mari-
salbi и Gadus macrocephalus ogac, соответственно.
Однако международные интернет-ресурсы (Fish-
Base, FAO Fish Finder, ITIS), основываясь на ма-
териалах Валтерса [10], Коэна с соавт. [11], до сих
пор не признают беломорскую треску в качестве
самостоятельного таксона, а воспринимают ее
как расширившую в восточном направлении аре-
ал гренландскую треску. Соответственно, нет
единого в достаточной степени детализированно-
го представления об особенностях формирования
этих таксонов, этапах, хронологии, факторах и
механизмах воздействия на них.

Цель данной работы – выявление особенно-
стей формирования современной структуры рода
Gadus на основе анализа полиморфизма микроса-
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ющая североатлантические, ледовитоморские, се-
веротихоокеанские популяции. Отправной точкой
(около 3.2–3.0 млн лет назад) независимой друг
от друга эволюции североатлантической и севе-
ротихоокеанской популяций трески является
среднеплиоценовая регрессия, приведшая к за-
крытию Берингова пролива и разрыву единого
ареала трески. Представленные материалы отри-
цают другие существующие сценарии формиро-
вания рода Gadus: с монотипической и трехвидо-
вой структурами [1, 9].

В соответствии с результатами генетического
анализа показано, что образование краевых,
адаптированных к арктическим условиям, груп-
пировок, представленных таксонами подвидового
уровня – гренландской треской (G. macrocephalus
ogac) и беломорской треской (G. morhua marisalbi),
происходило в позднем голоцене по сходному
сценарию, но в различных регионах и от разных
исходных форм.

Работа выполнена при частичной финансовой
поддержке гранта РФФИ № 16-05-00317 (каме-
ральная обработка материала, подготовка свод-
ных таблиц и рукописи); лабораторный анализ
образцов выполнен за счет средств Российского
научного фонда (грант “Научные основы созда-
ния национального банка-депозитария живых
систем” № 14-50-00029).
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