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Изучено генетическое разнообразие первой балтийской популяции чужеродного двустворчатого
моллюска Rangia cuneata (G.B. Sowerby I, 1831) путём секвенирования фрагмента митохондриаль-
ного гена цитохром с-оксидазы, первой субъединицы (COI). Установлено, что Вислинский залив на-
селяет единая популяция вселенца, обладающая высоким уровнем генетического разнообразия. Пред-
полагается, что рангия вселилась в Вислинский залив с балластными водами судов на стадии личин-
ки. В качестве наиболее вероятного донора рассматривается первая европейская популяция R. cuneata
из Северного моря. Сведения о генетическом разнообразии могут быть полезны для прогнозирова-
ния дальнейших путей расселения моллюска.
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Введение
Глобализация морской торговли и межкон-

тинентальных транспортных перевозок игра-
ет ключевую роль в увеличении скорости био-
логических инвазий в морских экосистемах.
Одним из важнейших способов (векторов) ин-
тродукции гидробионтов в географически уда-
лённые регионы стал случайный перенос чу-
жеродных видов с балластными водами судов
[Ruiz et al., 1997]. Особенно успешно транс-
портируются эстуарные и морские эвригалин-
ные организмы, имеющие в жизненном цикле
планктонную стадию. Некоторые из них ус-
пешно натурализуются в новых местообита-
ниях, иногда приводя к существенным изме-
нениям экосистем-реципиентов [Биологичес-
кие инвазии…, 2004].

В последние десятилетия одним из активно
расселяющихся видов стал эстуарный дву-
створчатый моллюск Rangia cuneata (G.B.
Sowerby I, 1831). Нативным ареалом рангии
считается Мексиканский залив [Hopkins,
Andrews, 1970]. В литературе первые упомина-
ния о находках живых экземпляров R. cuneata

за пределами Мексиканского залива, в Север-
ной Каролине, датируются 1955 г. [Hopkins,
Andrews, 1970]. В 1960–1988 гг. R. cuneata най-
дена на атлантическом побережье США от во-
сточного побережья Флориды до Чесапикско-
го залива и реки Гудзон [Carlton, 1992].

Существует две гипотезы о происхождении
американских популяций рангии за пределами
Мексиканского залива. Согласно первой, R.
cuneata обитала здесь ранее. Створки предста-
вителей этого вида находили в плейстоцено-
вых отложениях восточного побережья США
до Нью-Джерси [Richards, 1938]. Предполага-
ется, что небольшие поселения сохранились
здесь до настоящего времени и дали вспышку
численности в результате изменений условий
обитания. Другим, наиболее вероятным, путём
происхождения популяций на севере США ис-
следователи считают случайную интродукцию
рангии с марикультурой устриц [Pfitzenmeyer,
Drobeck, 1964; Hopkins, Andrews, 1970].

В Европе R. cuneata впервые зарегистри-
рована в бассейне Северного моря (август
2005 г.) в эстуарии западной Шельды, в гава-



27

Российский Журнал Биологических Инвазий № 1, 2018

нях порта Антверпен, Бельгия, куда, предпо-
ложительно, была непреднамеренно интроду-
цирована с судовыми балластными водами
[Verween et al., 2006]. В настоящее время ин-
вазия происходит быстрыми темпами. Спус-
тя три года после первой регистрации в бас-
сейне Северного моря R. cuneata была обна-
ружена в каналах Амстердама, Нидерланды
[Moolenbeek, 2009], а через пять лет, в 2010
г., вид впервые зарегистрирован в Балтийс-
ком море [Ежова, 2012; Рудинская, Гусев,
2012]. Первая интродукция в Балтике была
широкомасштабной, практически одномо-
ментно была заселена вся акватория Вислин-
ского залива, от солоноватоводной российс-
кой части до более опреснённой польской
[Ежова, 2012; Рудинская, Гусев, 2012; Drgas,
перс. сообщ.; Warzocha, Drgas, 2013]. Назван-
ные поселения моллюска являются наиболее
крупными в бассейнах Северного и Балтийс-
кого морей.

К 2012 г. популяция рангии в Вислинском
заливе Балтийского моря была представлена
особями разных размерных групп, достигла
высокой численности и могла считаться пол-
ностью натурализовавшейся [Ежова, 2012;
Рудинская, Гусев, 2012]. Позднее, после нату-
рализации рангии в Вислинском заливе, не-
многочисленные живые особи моллюска были
обнаружены в других районах Южной и Вос-
точной Балтики: вблизи Ниды (Литва, 2013),
в районе Любека (Германия, 2013), в заливе
Пярну (Эстония, 2014). В 2016 г. единичная
особь R. cuneata была найдена в Западном Гот-
ландском бассейне, в районе Норчёппинга
(Швеция, 2016) [AquaNIS…, 2017]. В 2015 г.
ранее неизвестное, достаточно плотное посе-
ление моллюска было обнаружено в Северном
море, в Восточной Англии [Willing, 2015].

Порт Калининград связан контейнерными
линиями с портами Нидерландов, Великобри-
тании, Германии, Литвы, Финляндии и Шве-
ции. Следовательно, популяция рангии в Вис-
линском заливе наряду с популяциями из бас-
сейна Северного моря могла стать одним из
источников дальнейшего расселения вида за
пределами нативного ареала. Цель данной ра-
боты – изучение генетического разнообразия

и происхождения первой инвазивной популя-
ции R. сuneata в Балтийском море.

Материалы и методы
В работе проанализированы две выборки R.

cuneata, собранные в 2015–2016 гг. в российс-
кой (23 экз.) и польской (22 экз.) акваториях
Вислинского залива (рис. 1). Мышечные ткани
фиксировали 96%-м этанолом, тотальную ДНК
выделяли коммерческим набором DiatomTM

DNA Prep 200 («Изоген») согласно инструкции
производителя. Фрагмент митохондриального
гена цитохром с-оксидазы, первой субъедини-
цы (COI) длиной 703 пары нуклеотидов (пн)
был амплифицирован с использованием следу-
ющей пары праймеров:  LCO1490     5/-
GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3/
[Folmer et al., 1994] и COI-H 5/-
TCAGGGTGACCAAAAAATCA-3/ [Machor-
dom et al., 2003]. Финальный объём смеси ПЦР
25 µL содержал 2.5 µL 10 x буфера для ПЦР
(СибЭнзим) с 20 mM MgCl2, 1 µL каждого из
олигонуклеотидных праймеров (10 pM), 2.5 µL
смеси каждого из четырёх дезоксирибонукле-
отидов (0.2 µM каждого), 1–1.5 µL тотальной
ДНК, 0.7 U Taq ДНК полимеразы (СибЭнзим)
и бидистиллированную воду. Амплификацию
проводили в программируемом термостате
«Терцик» (ДНК-Технология). Программа амп-
лификации включала следующие стадии: дена-
турация – 95 °C (4 мин), 32 цикла по 94 °C (1
мин), 58 °C (45 с), 72 °C (1 мин), и заключи-
тельный этап – 72 °C (7 мин). Продукт ПЦР
после электрофореза в 1.5%-м агарозном геле,
окрашенном бромистым этидием (0.5 мкг/мл),
визуализировали в ультрафиолете (l= 312 нм).
Двустороннее секвенирование проводили с ис-
пользованием амплификационных праймеров.
Секвенировали в ABI PRISM 3500 (Applied
Biosystems) на базе ИБВВ РАН согласно инст-
рукции производителя. Нуклеотидные после-
довательности всех гаплотипов депонированы
в NCBI (MG267050-MG267055) [National
Center…, 2017].

Нуклеотидное (п) и гаплотипическое (Hd)
разнообразие подсчитано с использованием
пакета программ DnaSP version 5.10 [Librado,
Rozas, 2009]. Сравнение нуклеотидных после-
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Рис. 1. Станции сбора проб Rangia cuneata в Вислинском заливе Балтийского моря.

довательностей COI, полученных нами, с де-
понированными ранее в международные базы
данных проводили с помощью BLAST (NCBI)
[National Center…, 2017]. Взаимосвязи между
гаплотипами анализировали методом MJN
(Median Joining Network) в NETWORK 5.0.0.1
[Bandelt et al., 1999]. Генетическую гетероген-
ность между выборками оценивали с помо-
щью попарных сравнений FST (AMOVA) в па-
кете программ ARLEQUIN version 3.5.2.1
[Excoffier, Lischer, 2010].

Результаты
При анализе 45 нуклеотидных последова-

тельностей фрагмента гена COI рангии Вис-
линского залива, длиной 658 пн, обнаружено
шесть гаплотипов, которые различаются заме-
нами нуклеотидов в одном или нескольких
сайтах (рис. 2; таблица). Взаимосвязи между
вариантами нуклеотидных последовательно-
стей показаны на рисунке 2.

В выборках преобладают Н1-Н4 гаплотипы,
единично встречаются Н5 и Н6 варианты нук-
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Рис. 2. Медианная сеть гаплотипов фрагмента гена COI мтДНК (658 пн) R. cuneata. Цифрами обозначено число
мутационных шагов. Чёрным цветом показана частота встречаемости каждого из гаплотипов в польской аквато-
рии, а белым – в российской.

Таблица. Полиморфизм фрагмента гена цитохром с-оксидазы (СОI) R. cuneata

Выборки N Nг Nпс Гаплотипическое
разнообразие

Hd (SD)

Нуклеотидное
разнообразие

π (SD)

Российская акватория 23 5 6 0.787 (0.043) 0.004 (0.000)

Польская акватория 22 6 7 0.684 (0.096) 0.003 (0.001)

Примечание. N – объём выборки, Nг – число гаплотипов, Nпс – число полиморфных сайтов.

леотидных последовательностей. Гаплотип H6
идентичен следующим нуклеотидным после-
довательностям из Чесапикского залива США:
KT959440, KT959412, KT959383 [National
Center…, 2017]. Значения показателей нукле-
отидного и гаплотипического разнообразия
указаны в таблице. Различия между выборка-
ми недостоверны (FST = 0.000, P = 0.39).

Обсуждение
Залив отделён от открытой Балтики Вислин-

ской косой и сообщается с морем только уз-
ким судоходным проливом, шириной 400 м и
глубиной 10–12 м (рис. 1). Все суда, заходя-
щие в Вислинский залив в настоящее время
могут двигаться лишь одним путём – через
Балтийский пролив в российскую часть аква-

тории. Если рассматривать гипотезу интродук-
ции путём сброса балластных вод, содержав-
ших личинок, рангия могла попасть в залив
исключительно с судами, зашедшими в рос-
сийскую акваторию, а распространиться в
польские воды – только переносом личинок с
течениями. Очень быстрое, в течение всего
нескольких месяцев, распространение мол-
люска по всей акватории Вислинского залива,
количественные характеристики распределе-
ния взрослых моллюсков на начальной стадии
инвазии и размерно-возрастная структура по-
пуляции в различных участках залива [Ежова,
2012; Рудинская, Гусев, 2012; Warzocha, Drgas,
2013] свидетельствуют в пользу инокуляции
личинками, а не взрослыми особями. Таким
образом, рангия в российских и польских во-
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дах имеет общее происхождение, что подтвер-
ждается и отсутствием значимых генетичес-
ких различий между этими двумя выборками.

Наиболее вероятным ресурсом для интро-
дукции рангии в Вислинский залив могли быть
популяции моллюска из бассейна Северного
моря, где расположены крупнейшие европей-
ские порты Антверпен и Роттердам, имеющие
транспортные связи как с Мексиканским за-
ливом, так и с портами в Северо-Западной
Атлантике (атлантическое побережье США).
В Балтийское море личинки рангии могли про-
никнуть с балластными водами контейнерово-
зов или дреджинговых судов. Известно, что
для поддержания состояния судоходного фар-
ватера 43-километрового Калининградского
морского канала регулярно привлекаются
дреджинговые суда, в том числе европейские.

Происходило ли расселение рангии в Евро-
пу и далее в Балтийское море непосредствен-
но из Мексиканского залива или источником
инвазии могли быть популяции, обитающие на
севере США, предварительно адаптированные
к северным условиям? Из нативного ареала
рангии в международной базе данных и лите-
ратуре [Foltz et al., 1995] представлено восемь
вариантов нуклеотидных последовательнос-
тей фрагмента гена COI, длиной 230 пн, полу-
ченных при анализе 18 особей моллюсков.
Сравнение этих данных с нашими результата-
ми оказалось малоинформативным, посколь-
ку одному такому гаплотипу соответствовало
несколько вариантов нуклеотидных последо-
вательностей, полученных нами. Наши после-
довательности были значительно длиннее и
содержали варьирующие нуклеотиды за пре-
делами области, секвенированной авторами
работы [Foltz et al., 1995]. Более показатель-
ными в этом плане стали результаты рестрик-
тного анализа, который авторы указанной
выше публикации применяли в дополнение к
секвенированию нуклеотидных последова-
тельностей COI, длина анализируемого ими
фрагмента составляла приблизительно 680 пн.
В выборках рангии из Мексиканского залива
(7 выборок, 170 экз.) обнаружены гаплотипы,
у которых отсутствует один из сайтов рестрик-
ции MboII, возникающий в результате нукле-

отидной замены Т на С в 610 позиции анали-
зируемого нами фрагмента гена COI. Однако
такие гаплотипы не найдены в пробах с побе-
режья п-ова Флорида и с севера атлантичес-
кого побережья США (5 выборок, 120 экз). В
наших выборках по частоте преобладал вари-
ант нуклеотидной последовательности Н1,
который, подобно мексиканским гаплотипам,
не имел полиморфного рестриктного сайта
MboII.

В то же время, в Вислинском заливе обна-
ружен вариант Н6, известный из Чесапикско-
го залива, по данным международной базы
NCBI [National Center…, 2017]. Поскольку в
балтийской популяции рангии имеется ещё и
вариант нуклеотидной последовательности с
полиморфным рестриктным сайтом, отсут-
ствующий в Чесапикском заливе, расселение
рангии в Европу, а далее и в Вислинский за-
лив, не могло происходить только из популя-
ций севера атлантического побережья США.

Обычно высокие значения показателей
внутривидового полиморфизма у инвазивных
популяций объясняют большим числом живых
особей, основавших поселение (прессом про-
пагул) или множественной интродукцией
[Roman, Darling, 2007; Dlugosch, Parker, 2008;
Handley et al., 2011; Estoup et al., 2016]. При
транспортировке балластных вод на неболь-
шие расстояния, как это происходит в случае
транспортных сообщений между Калинингра-
дом и ближайшими крупными европейскими
портами, путь занимает не более нескольких
дней и вероятность сохранения личинок в
жизнеспособном состоянии очень велика, что
и обеспечило высокое генетическое разнооб-
разие первой популяции рангии в Балтийском
море.

Заключение
Мелководность Вислинского залива и, сле-

довательно, быстрый прогрев воды обеспе-
чивают благоприятные температурные усло-
вия для размножения и развития личинок, что
позволило рангии образовать здесь самовосп-
роизводящуюся популяцию [Ежова, 2012; Ру-
динская, Гусев, 2012], для которой характерен
высокий уровень генетического разнообразия.
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Наряду с североморскими, популяция R. cunea-
ta из Вислинского залива может стать, и веро-
ятно – уже стала, одним из основных источ-
ников для дальнейшего расселения вида в Бал-
тике. В связи с проектом создания канала че-
рез Балтийскую (Вислинскую) косу и откры-
тия судоходства через него, реализация кото-
рого начинается в 2018 г. [Polish Press…, 2017],
инвазионный потенциал рассматриваемой по-
пуляции R. cuneata возрастёт, и мы прогнози-
руем ускорение темпов колонизации прибреж-
ных вод Балтийского моря.
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GENETIC DIVERSITY OF THE FIRST BALTIC
POPULATION OF RANGIA CUNEATA (BIVALVIA:

MACTRIDAE)
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Тhe genetic diversity of the first Baltic population of the bivalve mollusk Rangia cuneata (G.B. Sowerby
I, 1831) was studied based on mtDNA COI gene sequences. It is shown the whole Vistula Lagoon is inhabited
by a single population of alien species with a high level of genetic diversity. It is assumed, common rangia
penetrated to the Vistula Lagoon at a larval stage with the ballast water. The first European R. cuneata
population, from the North Sea, is regarded as the most probable source of introduction. Information on the
introduced species population genetic diversity can be useful for forecasting of further ways of dispersal of
the species.
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