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Аннотация. Проанализировано генотипическое разнообразие улиток Succinea 
putris L. (Linnaeus, 1758), собранных на северо-западе России и в Республике 
Беларусь. Гомология нуклеотидных последовательностей улиток из разных 
популяций на 100% составляла нуклеотидная последовательность ITS1-5.8S-ITS2 
области рДНК. Генетическая изменчивость на основе митохондриальных 
маркеров была незначительной. Средние генетические дистанции между 
выборками составили 0,009 для локусов гена СOI и 0,008 для локусов гена CytB. 
Было обнаружено десять гаплотипов митохондриального гена CytB и девять 
гаплотипов митохондриального гена СOI. Возможно, обнаруженная в ходе 
исследования генетическая однородность улиток S. putris объясняет низкую 
изменчивость их паразитов, трематод из рода Leucochloridium. 
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Abstract. Genotypic diversity of snails Succinea putris L. (Linnaeus, 1758) collected in 
the north-west of Russia and in the Republic of Belarus was analysed. Homology between 
the nucleotide sequences of snails from different population made up 100% by the 
nucleotide sequence of ITS1-5.8S-ITS2 region of rDNA. Genetic variability based on 
mitochondrial markers was insignificant. Average genetic distances between samples 
made up 0,009 for СOI gene loci and 0.008 for CytB gene loci. Was found ten haplotypes 
of the mitochondrial gene CytB and nine haplotypes of the mitochondrial gene СOI. 
Perhaps the genetic homogeneity of snails S. putris found in the study explains a low 
variability of their parasites, trematodes from the genus Leucochloridium. 
Keywords. Succinea putris L., genotypic diversity, mitochondrial markers. 
 

Наземные легочные моллюски Succinea putris (янтарки) имеют 
трансконтинентальное распространение и широко известны как 
промежуточные хозяева трематод рода Leucochloridium. Определение 
S. putris и других представителей семейства Succineidae по 
морфологическим критериям затруднено в связи с высокой степенью 
внутривидового полиморфизма [1]. Для определения могут быть 
использованы молекулярно-генетические признаки. 

Объектами исследования стали моллюски из семи географических 
точек: Ленинградская область, Кировская область, Московская область, 
Калининградская область России; Витебская и Гомельская область 
Белоруссии. В качестве маркеров использовали нуклеотидную 
последовательность pДНК (регион ITS1-5.8S-ITS2) и митохондриальные 
гены первой субъединицы цитохромоксидазы (COI) и цитохрома В (cyt B). 

Выбор первого маркера связан с тем, что последовательность 
рибосомальной ДНК, а также визуализация вторичной структуры одного 
из ее участков (второго внутреннего транскрибируемого спейсера, ITS2) 
используются для выявления различий между популяциями одного вида, 
между разными видами [2]. Анализ моллюсков S. putris из разных 
популяций показал, что гомология между последовательностями 
составляет 100%. На основании полученных последовательностей были 
построены модели вторичных структур транскриптов ITS2. Различия в их 
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строении между Succinea putris и видом S. striata позволяют 
предположить, что данный участок генома может быть использован в 
целях видовой идентификации моллюсков рода Succinea. 

Более «чувствительным» маркером, который используется для 
изучения видовой популяционной генетической структуры, является 
последовательность митохондриальной ДНК, этот маркер особенно 
информативен в отношении легочных моллюсков [3, 4]. 

Среди изученных 18 последовательностей фрагмента гена COI было 
выявлено 9 гаплотипов. Наиболее разнообразна по числу гаплотипов 
популяция моллюсков из Московской области, наиболее единообразны 
популяции из Калининградской и Витебской областей. 

Полученные последовательности, а также последовательности гена 
COI моллюсков S. putris из Канады (77) и Франции (1) из базы данных 
GenBank были использованы для построения гаплосети. Анализ 
последней показал, что гаплотипы образуют две группы. Первая группа 
включает большинство канадских образцов, другая представлена, в 
основном, гаплотипами европейских янтарок. Генотипическое 
разнообразие моллюсков с Европейской части России и Белоруссии 
выше, чем моллюсков из Канады. Средняя генетическая дистанция 
между гаплотипами составила 0,009 [5]. Интересен факт группирования 
гаплотипа улитки из Ленинградской области с одним из канадских 
гаплотипов. Это может свидетельствовать о случайном переносе 
моллюсков с одного континента на другой [6–8]. 

Для построения гаплосети по фрагменту гена cytB, использовали 
полученные в ходе исследования последовательности (19), а также 
последовательность моллюска из Франции из базы данных GenBank. 
На гаплосети наблюдалось схожее с COI распределение гаплотипов по 
географическим точкам. Средняя генетическая дистанция между 
гаплотипами составила 0,008. Гаплотип улитки из Франции в случае как с 
cytB, так и с COI на гаплосетях расположен обособленно. Авторы, 
опубликовавшие данную последовательность, не приводят данные о 
морфологии моллюска, что вызывает сомнения в корректности видовой 
идентификации.  

Генетическое разнообразие S. putris из мест сбора относительно 
невысоко. Для сравнения: средняя генетическая дистанция между 
популяциями улиток вида Succinea caduca по гену COI составляет 0,028 
[9]. Возможно, именно невысокая степень полиморфизма моллюсков 
Succinea putris обусловила и генетическую однородность разных видов 
трематод рода Leucochloridium [10], что способствовало успешной 
адаптации и эволюции паразита. 
 
Работа выполнена при поддержке гранта РФФИ 19-04-00384. 
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Аннотация. В 2003–2013 и 2019 гг. проведен анализ связи фенотипической 
изменчивости и поведения самок-основательниц 4 видов ос Polistes Палеарктики 


