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Новые данные о цианобактериях и водорослях 
 Дальнего Востока России. Часть II

Артур Юрьевич Никулин1 , Вячеслав Юрьевич Никулин2, 
Вероника Борисовна Багмет3, Резеда Зинуровна Аллагуватова4,  

Шамиль Раисович Абдуллин5
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Аннотация. С использованием комплексного подхода в лесных почвах Еврейской автономной 
области впервые обнаружены Anagnostidinema pseudacutissimum (Cyanobacteria) и Pseudomuriella 
engadinensis (Chlorophyta), являющиеся новыми для Дальнего Востока России. Цианобак-
терия A. pseudacutissimum впервые указывается для территории Российской Федерации.

Ключевые слова: Cyanobacteria, Chlorophyta, новые находки, комплексный подход, Еврейская 
автономная область, почва.

New data on cyanobacteria and algae in the Russian Far East. Part II
Arthur Yu. Nikulin1 , Vyacheslav Yu. Nikulin2, Veronika B. Bagmet3, 

Rezeda Z. Allaguvatova4, Shamil R. Abdullin5

1,2,3,4,5Federal Scientific Center of the East Asia Terrestrial Biodiversity Biodiversity,
Far Eastern Branch of the Russian Academy of Sciences,  

Vladivostok, 690022, Russian Federation
1  artyrozz@mail.ru; https://orcid.org/0000-0001-6113-2136
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Abstract. Two new species for the Russian Far East, Anagnostidinema pseudacutissimum (Cyanobacteria) 
and Pseudomuriella engadinensis (Chlorophyta), were isolated from the forest soil of the Jewish Autonomous 
Oblast using an integrative approach. It is the first finding of the Cyanobacteria A. pseudacutissimum for the 
Russian Federation.

Keywords: Cyanobacteria, Chlorophyta, new findings, integrative approach, Jewish Autonomous Oblast, 
soil.

Введение
Цианобактерии и микроскопические водоросли способны жить в крайне разно-

образных и  порой экстремальных местообитаниях: в  соленой и  пресной воде; 
на камнях и скалах; на вулканическом пепле и пирокластических отложениях; на коре 
деревьев; в почве и биологических почвенных корках; пещерах; снежных полях; 
горячих источниках и в оазисах пустынь (например, Mikhailyuk et al. 2019; Abdullin 
et al. 2021a; Saber et al. 2021; Allaguvatova et al. 2022). Эти микроорганизмы являются 
основными первичными производителями кислорода, органических соединений, 
основой пищевых цепей, ценными источниками биологически активных веществ для 
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биотехнологических исследований и производств. Разнообразие, экология и биогео
графия цианобактерий и водорослей, населяющих почвы российского Дальнего 
Востока (РДВ), изучены неравномерно и недостаточно (Новичкова-Иванова 1969; 
Андреева, Чаплыгина 1989; Костиков 1993, 1994; Ильчибаева и др. 2018; Кухаренко 
1989; Gontcharov 1996; Медведева, Никулина 2014). Данные о видовом составе водо-
рослей региона основаны, преимущественно, на классических морфологических 
подходах. Однако идентификация этих микроорганизмов на основе морфологиче-
ских признаков часто возможна только до рода или комплекса видов из-за низкого 
морфологического разнообразия и наличия криптических таксонов. Использование 
комплексного (интегративного или полифазного) подхода, включающего традици-
онные методы микроскопии и молекулярно-филогенетический анализ, позволяет 
получить максимально подробную информацию об истинном биоразнообразии 
цианобактерий и микроводорослей (Komárek et al. 2014; Darienko et al. 2019). Цель 
нашей статьи – ​дополнить данные по видовому разнообразию цианобактерий и водо-
рослей почв лесов умеренного муссонного климата РДВ с использованием комплекс-
ного подхода.

Географическое положение и природные условия
Еврейская автономная область (ЕАО) находится в южной части российского 

Дальнего Востока. На западе граничит с Амурской областью, на востоке – ​с Хабаров-
ским краем, на юге – ​с Китаем. Входит в муссонную лесную климатическую область 
умеренных широт, характеризующуюся высоким показателем континентальности. 
Зима малоснежная и холодная, лето тёплое и влажное. В течение года выпадает 
600–700 мм осадков, причём около 75% осадков – ​в период с мая по сентябрь. Влаж-
ность воздуха достигает 80%. Среднегодовая температура воздуха +1.9 °C (Григо-
рьева 2003). Растительность в районе отбора проб – ​смешанный лес (лиственница, 
дуб, береза).

Материалы и методы
В июне 2021 г. пробы почвы отобраны на территории Государственного природ-

ного заповедника «Бастак», кластер «Забеловский», Смидовичский р-н, ЕАО 
(48°25'59.5" N, 134°13'18.1" E). Отбор проб проводился с использованием классиче-
ских методов (Голлербах, Штина 1969).

Для получения накопительных культур в чашки Петри со стерильной средой 
Waris-H (McFadden, Melkonian 1986) помещали почвенную пробу массой не более 
1 г и осуществляли культивирование. Накопительные культуры регулярно проверяли 
на рост водорослей с использованием инвертированного микроскопа CK30 (Olympus 
corp., Токио, Япония).

Для более полного выявления видового разнообразия применяли метод «стекол 
обрастания» (Голлербах, Штина 1969). В стерильные чашки Петри помещали пробы, 
увлажненные фильтрованной водой до 80% от полной влагоемкости. На поверхность 
субстрата помещали стерильные покровные стекла (2 штуки на чашку).

Чистые культуры были выделены микропипеточным способом (Andersen 2005) 
и культивировались в питательной среде Waris-H. Культуры цианобактерий и зеленых 
водорослей хранились при освещенности 117–120 люкс, температуре 20–22 °C и при 
чередовании световой и темновой фаз 16:8 ч.

Морфологию цианобактерий и водорослей исследовали с помощью светового 
микроскопа Olympus BX 53 (Olympus corp., Токио, Япония), оборудованного оптикой 
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Nomarski DIC. Микрофотографии выполняли фотокамерой Olympus DP27 (Olympus 
corp., Токио, Япония). Для видовой идентификации по морфологическим признакам 
использовали сводки и определители (Царенко 1990; Андреева 1998; Komárek, 
Anagnostidis 2005). Систематика цианобактерий и водорослей составлена согласно 
М. Д. и Г. М. Гюри (Guiry, Guiry 2022).

Для выделения ДНК клеточную биомассу отбирали во  время экспоненци-
альной фазы роста и  концентрировали центрифугированием. Общая геномная 
ДНК выделялась по методу Ц. С. Эхта с соавторами (Echt et al. 1992) с некоторыми 
модификациями (Abdullin et al. 2021b). Амплификацию проводили методом поли-
меразной цепной реакции (ПЦР) в амплификаторе T100 Thermal Cycler (Bio-Rad 
Laboratories, Inc., Геркулес, США) с набором Encyclo Plus (Евроген, Москва, Россия). 
Генотипирование цианобактериального штамма осуществлялось на  основании 
фрагмента гена 16S рРНК, праймеры 27F (5’-AGAGTTTGATCMTGGCTCAG‑3’) 
и 1492R (5’-GGTTACCTTGTTACGACTT‑3’), а  зеленых водорослей – ​внутрен-
него транскрибируемого спейсера ядерной рибосомной ДНК (ITS‑региона 
ярДНК), праймеры Bd18SF1 (5’-TTTGTACACACCGCCCGTCGC‑3’) и  ITS4R 
(5’-TCCTCCGCTTATTGATATGC‑3’). Продукты ПЦР секвенировали в обоих направ-
лениях на базе ФНЦ Биоразнообразия ДВО РАН с использованием генетического 
анализатора ABI 3500 (Applied Biosystems, Мэриленд, США) и набором для секве-
нирования BigDye Terminator v. 3.1 (Applied Biosystems, Мэриленд, США), а также 
теми же праймерами, которые применялись для ПЦР. Последовательности были 
собраны с помощью пакета Staden v.1.4 (Bonfield et al. 1995). Все вновь полученные 
последовательности сравнивались с другими штаммами, доступными в Нацио-
нальном центре биотехнологической информации (NCBI, Бетесда, США) с помощью 
поиска BLAST [https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi]. На основании результатов 
BLAST, а также наборов данных Т. Михайлюк с соавторами (Mikhailyuk et al. 2019), 
производился отбор репрезентативных последовательностей для трех наборов 
данных и дальнейшего филогенетического анализа. Первый набор включал 92 после-
довательности 16S рРНК (1576 выровненных позиций) цианобактерий семейства 
Coleofasciculaceae (Oscillatoriales); во второй набор вошла 101 последовательность 
ITS рДНК (889 позиций) зеленых водорослей порядка Sphaeropleales (Chlorophyceae). 
В первый набор данных добавлен один таксон, а во второй набор – ​шесть таксонов, 
представляющих филогенетически отдаленные линии, в качестве внешней группы. 
Последовательности (таксоны, номера доступа и названия штаммов указаны в соот-
ветствии с данными NCBI) выравнивались в программе SeaView (Galtier et al. 1996) 
с коррекцией выравнивания вручную.

Построение филогенетических деревьев осуществлялось методом максималь-
ного правдоподобия (ML) и Байесовским подходом (BI). Анализ методом ML прово-
дился с использованием сервера RAxML web server v. 7.7.1 (http://embnet.vital-it.
ch/raxml-bb/; Kozlov et al. 2019); BI был выполнен в  программе MrBayes 3.1.2 
(Huelsenbeck and Ronquist 2001). Чтобы определить наиболее подходящую модель 
замен для наших наборов данных, использовался информационный критерий Акаике 
(AIC; Akaike 1974) в программе jModelTest 2.1.1 (Darriba et al. 2012). При BI анализе 
создавали 5 миллионов генераций цепей Маркова, отбирая пробы каждые 100 
генераций, т. е. 50000 проб. Первые 25% проб (до выхода значений -lnL на плато) 
исключались из анализа как «burn-in». Конвергенция марковских цепей Монте-Карло 
(MCMC) к стационарному распределению была оценена визуально с помощью Tracer 
1.7.1. (Rambaut et al. 2018) по диаграмме апостериорных вероятностей. Все значения 
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ESS были больше 200. Устойчивость узлов филогенетических деревьев, полученных 
методом ML, рассчитана с помощью сервера RAxML методом бутстрепа (Bootstrap 
Percentage, BP; Stamatakis et al. 2008), и определением апостериорных вероятностей 
(Posterior Probabilities, РР) в ВI. Значения BP менее 50% и РР менее 0.95 не рассма-
тривались. Филогенетические деревья визуализировали с помощью программы 
FigTree v. 1.4.4 (Rambaut 2018).

Результаты и обсуждение
В результате исследования почвенных проб, отобранных на территории Еврей-

ской АО, находящейся под влиянием умеренного муссонного климата, были выяв-
лены два новых для РДВ вида цианобактерий и водорослей (табл.).

Табл. Результаты генотипирования изолированных штаммов цианобактерий и водорослей 
из почв ЕАО при помощи BLAST‑алгоритма.
Table. Results of genotyping of the isolated cyanobacterial and algal strains from soils of the Jewish 
Autonomous Oblast using the BLAST algorithm.

№ 
п/п

Таксономическая принад-
лежность штамма

Taxonomic affiliation

Максимальный про-
цент идентичности
Maximal percentage 

of identity

Процент идентичности с рефе-
ренсным штаммом  

(эпитип/изотип)
Percentage of identity with the 

reference strain (epitype/isotype)

Cyanobacteria, Cyanophyceae, Oscillatoriales, Coleofasciculaceae

1.
Anagnostidinema pseudacu-
tissimum (Geitler) Strunecký, 
Bohunická, J. R. Johansen et 

J. Komárek

99.91% – ​Anagnos-
tidinema pseudacu-
tissimum ladakh27 

KT315938

99.83% – ​Anagnostidinema 
pseudacutissimum CCALA 

151 KT315935 (Johansen et al. 
2017)

Chlorophyta, Chlorophyceae, Sphaeropleales, Pseudomuriellaceae

2.
Pseudomuriella engadinensis 
(Kol et F. Chodat) Fuciková, 

Rada et L. A. Lewis

100% – ​Pseudo-
muriella engadin-
ensis SAG 221-3 

MW075329

100% – ​Pseudomuriella enga-
dinensis UTEX 57 HQ292729 

(Fučíková et al. 2011)

Cyanobacteria
Anagnostidinema pseudacutissimum (Geitler) Strunecký, Bohunická, J. R. Johansen 

et J. Komárek, 2017 (рис. 1A, 1B) = Oscillatoria pseudacutissima Geitler, 1956 = 
Phormidium pseudacutissimum (Geitler) Anagnostidis et Komárek, 1988 = Geitlerinema 
pseudacutissimum (Geitler) Anagnostidis, 1989.

Нитчатая цианобактерия. Трихомы тонкие, бледно-голубовато-зеленые, обычно 
прямые, изогнутые, иногда образующие спирали. Несколько концевых клеток либо 
прямые, либо изогнутые. Ширина клеток 1.2–1.9 мкм, длина 2.7–4.5 мкм. Апикальная 
клетка цилиндрическая, прямая или отчетливо изогнутая, слегка заостренная или 
с  тупо закругленной вершиной, без чашечки. Оболочки отсутствуют. Колонии 
бледно-зеленые, раскидистые.

Последовательность гена 16S рРНК депонирована в GenBank под номером 
доступа OP548639. BLAST‑анализ этой последовательности позволил установить 
довольно высокий процент сходства с последовательностями A. pseudacutissimum, 
доступными в GenBank, варьирующий от 98.56 до 99.91%, (табл.). На филогенети-
ческом ML дереве наш штамм вошел в умеренно поддержанную (70/0.97) видовую 
кладу (рис. 2). В Генбанке вид представлен большим числом последовательно-
стей, что указывает на его широкое распространение. При этом в видовой кладе 
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выделяется несколько подклад, объединяющих дивергентные последовательности. 
Ввиду отсутствия поддержки отношения между этими подкладами не определены.

Вид был описан как Oscillatoria pseudacutissima Geitler (Geitler 1956). В ориги-
нальной публикации указано, что эксикат этого вида хранится в гербарии Ботаниче-
ского института Венского университета (WU). Однако Йохансеном с соавт. (Johansen 
et al. 2017) ставится под сомнение возможность работы с этим материалом из-за 
его неоднозначного состояния. Поэтому для A. pseudacutissimum были определены 
эпитипы – ​штаммы CCALA150 и CCALA151. Последний оказался очень близок 
к нашему образцу (99.83% сходства, 2 нуклеотидные замены; табл.).

Вид отмечался в почвенных и водных местообитаниях Северной Америки, 
Европы, Азии, Антарктики, но для территории России приводится впервые.

Chlorophyta
Pseudomuriella engadinensis (Kol et F. Chodat) Fuciková, Rada et L. A. Lewis, 

2011 (рис. 1C, 1D) = Chlorellopsis engadinensis Kol et F. Chodat, 1934 = Bracteacoccus 
engadinensis (Kol et F. Chodat) Starr, 1955 = Bracteacoccus terrestris (Kol et Chodat) 
Starr, 1955.

Клетки одиночные. Молодые клетки имеют сферическую форму с одним присте-
ночным широким поясковидным хлоропластом диаметром 3–7 мкм.

Зрелые клетки сферические или слегка сжатые, диаметром 10–15 мкм. Хлоро-
пласты пристенные, многочисленные, дисковидной или линзовидной формы без 
пиреноидов. У молодых клеток стенка тонкая и гладкая. По мере созревания клеток 
стенка может утолщаться, а клетки – ​накапливать включения желто-оранжевого 
цвета.

Последовательность ITS ярДНК депонирована в GenBank под номером доступа 
OP547438. Наиболее близкими по  степени сходства стали последовательности 

Рис. 1. Микрофотографии выявленных видов цианобактерий и водорослей: A, B – ​
Anagnostidinema pseudacutissimum; C, D – ​Pseudomuriella engadinensis. Масштабные 
линейки – ​10 мкм.
Fig. 1. Light micrographs of сyanobacteria and microalgae general morphology: A, B – ​
Anagnostidinema pseudacutissimum; C, D – ​Pseudomuriella engadinensis. Scale bars – ​
10 µm.
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Рис. 2. ML дерево, иллюстрирующее филогенетическое положение штамма Anagnostidinema 
pseudacutissimum (жирный шрифт, затенение) в семействе Coleofasciculaceae (Oscillatoriales) 
на основании сравнения последовательностей 16S рРНК (GTR+I+G модель). Поддержки 
[ML/BI, (BP) ≥ 50% and (PP) ≥ 0,95] указаны выше/ниже соответствующих ветвей. Некоторые 
ветви были уменьшены (показаны только 10%). Масштабная линейка – ​количество нуклео-
тидных замен на позицию.
Fig. 2. ML tree showing phylogenetic position of the A. pseudacutissimum strain within the family 
Coleofasciculaceae (Oscillatoriales) based on 16S rRNA gene sequence data (GTR+I+G model). 
Strain in bold with shading represent newly sequenced strain. Support [ML/BI, (BP) ≥ 50% and 
(PP) ≥ 0.95] are given above/below the branches. Some branches were reduced in length (only 10% 
shown). Scale bar – ​substitutions per nucleotide position.

Pseudomuriella engadinensis, 99.52–100% (табл.). На ML дереве, включающем пред-
ставителей отряда Sphaeropleales, наш штамм кластеризовался в умеренно поддер-
жанной (83/0.99) родовой кладе Pseudomuriella наряду с последовательностями 
P. aurantiaca (W. Vischer) N. Hanagata, P. schumacherensis Fuciková, Rada et L. A. Lewis 
(рис. 3), а также P. cubensis K. Fuciková, J. C. Rada, A. Lukesová et L. A. Lewis. 
Сведения о положении последнего вида получены только из предварительных 
анализов. Из-за короткого участка ITS рДНК последовательность была исключена 
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Рис. 3. ML дерево, иллюстрирующее филогенетическое положение штамма Pseudomuriella 
engadinensis (жирный шрифт, затенение) в отряде Sphaeropleales на основании сравнения 
последовательностей ITS рДНК (GTR+I+G модель). Поддержки [ML/BI, (BP) ≥ 50% and 
(PP) ≥ 0,95] указаны выше/ниже соответствующих ветвей. Масштабная линейка – ​количество 
нуклеотидных замен на позицию.
Fig. 3. ML tree showing phylogenetic position of the Pseudomuriella engadinensis strain within 
the order Sphaeropleales based on ITS rDNA (GTR+I+G). Strain in bold with shading represent 
newly sequenced strain. Support [ML/BI, (BP) ≥ 50% and (PP) ≥ 0.95] are given above/below the 
branches. Scale bar – ​substitutions per nucleotide position.
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из окончательного набора данных. Последовательность изотипа P. engadinensis, пред-
ложенного К. Фучиковой с соавторами (UTEX 57; Fučíková et al. 2011), располагалась 
также в родовой кладе и не проявляла дивергенции относительно нашего образца 
(100% сходства; табл.).

Немногочисленные находки этого вида отмечены исключительно для почвенных 
местообитаний на Европейском континенте, включая Россию (Fučíková et al. 2011; 
Maltsev et al. 2019; Чумак, Сафиуллина 2020; Давыдов, Редькина 2020), и Южной 
Америки.

Заключение
Таким образом, список цианобактерий и  водорослей российского Даль-

него Востока дополнен двумя новыми для территории видами (Cyanobacteria – ​1, 
Chlorophyta – ​1), изолированными из почвенных проб, отобранных в лесах под 
влиянием умеренного муссонного климата. Кроме того, один из видов является 
новым для России. Во всех предыдущих исследованиях различных местообитаний 
данного региона (Новичкова-Иванова 1969; Кухаренко 1989; Андреева, Чаплыгина 
1989; Костиков 1993, 1994; Gontcharov 1996; Медведева, Никулина 2014; Ильчи-
баева и др. 2018; Аллагуватова и др. 2021; Никулин и др. 2021; Allaguvatova et al. 
2022), среди которых лишь некоторые базировались на результатах идентификации 
комплексным подходом, эти виды отсутствовали. Наши находки являются новыми 
данными, которые вносят определенный вклад в биогеографию исследованных видов 
цианобактерий и водорослей.
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Аннотация. Алтайский солонгой Mustela altaica занесён в Красные книги Еврейской автономной 

и Амурской областей, Приморского и Хабаровского краёв как забайкальский солонгой Mustela altaica 
raddei. Солонгой также был включён в Красную книгу Российской Федерации 2001 г., но не вошел 
в ее новую версию 2021 г. В статье приводятся оригинальные данные о встречах солонгоя на терри-
тории Еврейской автономной области и отдельно в заповеднике «Бастак» за последние 10 лет, а также 
расчётная численность вида в области. На основании этих данных установлено, что солонгой в области 
находится под угрозой исчезновения. Предложены меры по охране дальневосточной популяции 
солонгоя и восстановлению его численности в регионе. В частности, рекомендовано изменить кате-
горию статуса редкости вида в Красной книге Еврейской автономной области со второй на первую 
и восстановить солонгоя в Красной книге России с категорией статуса редкости 1 как находящегося 
под угрозой исчезновения.

Ключевые слова: солонгой, Mustela altaica, дальневосточная популяция, Еврейская автономная 
область, заповедник «Бастак», морфология, распространение, численность.
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Abstract. Altai weasel, Mustela altaica, is listed in the Red Data Books of the Jewish Autonomous Oblast 
and Amur Region, Primorsky Krai and Khabarovsky Krai as Transbaikalian weasel, M. altaica raddei Ognev, 
1928. It was included in the Red Data Book of the Russian Federation in 2001, but was not listed in its new 
version of 2021. This article presents original data on the Altai weasel sightings in the Jewish Autonomous 
Oblast and in the Bastak Nature Reserve separately over the past 10 years, as well as the estimated abundance 
of the species in the region. Based on these data, it was established that the Altai weasel in the region is 
endangered. Measures for the protection of the Far Eastern population of the Altai weasel and the restoration 
of its abundance in the region are proposed. In particular, it is recommended to change the rarity status of the 
subspecies in the regional Red Data Book from the second category to the first category and to restore the Altai 
weasel in the Red Data Book of Russia with the rarity status category 1 (an endangered species).

Key words: Altai weasel, Mustela altaica, Far Eastern population, Jewish Autonomous Oblast, Bastak 
Nature Reserve, morphology, distribution, abundance.

Введение
Cолонгой Mustela (Gale) altaica Pallas, 1811 обитает в России на юге Дальнего 

Востока, где населяет остепнённые земли в районе Торейских озер, на Зейско-
Буреинской равнине, в Амуро-Зейском междуречье, на Среднеамурской, Прихан-
кайской низменности и в литературе обычно идентифицируется как забайкальский 
подвид алтайского солонгоя M. altaica raddei Ognev, 1928 (Юдин 1989 и мн. др.). 
Однако согласно последним исследованиям А. В. Абрамова – ​ведущего российского 
специалиста по семейству Mustelidae, несмотря на разрозненность популяций, вся 
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северная часть видового ареала на восток от оз. Балхаш представлена единым фено-
типом; следовательно, дальневосточные популяции солонгоя относятся к номина-
тивному подвиду M. a. altaica, а забайкальский подвид M. a. raddei является его 
синонимом (Abramov, Puzachenko 2021).

Алтайский солонгой (Altai weasel), согласно критериям Международного союза 
охраны природы (МСОП), находится в состоянии, близком к угрожаемому (БУ=NT – ​
near threatened) из-за существенного сокращения численности в ходе преобразо-
вания человеком мест обитания на большей части своего ареала (Abramov 2016), 
что наиболее резко отразилось на дальневосточной популяции солонгоя.

Солонгой включен в Красную книгу Еврейской автономной области (2014) 
с категорией статуса редкости 2 как сокращающейся в численности, уязвимый вид; 
в Красные книги трех соседних дальневосточных регионов и в прежнюю версию 
федеральной Красной книги (2001) под названием «забайкальский солонгой». 
В Красных книгах России (2001), Амурской области (2020) и Приморского края 
(2005) солонгой отнесен к такой же категории статуса редкости, а в Хабаровском крае 
оценен как находящийся на грани исчезновения (Красная книга… 2019). При этом 
по последним опубликованным данным, современное состояние дальневосточной 
(приамурской) популяции вида в Приморском крае также является критическим, 
в связи с чем для новой версии краевой Красной книги солонгою определена кате-
гория статуса редкости 1 (Юдин 2022).

Распространение и динамика численности солонгоя в Приамурье и Приморье 
до сих пор изучены недостаточно. Часть сведений объединена в последней публи-
кации В. Г. Юдина (2022), где, в частности для Еврейской автономной области (ЕАО), 
перечислены встречи в период 1976–1985 гг.

Цель этой статьи – ​объединение наиболее современных данных о встречах солон-
гоев в ЕАО и отдельно на территории заповедника «Бастак», обсуждение проблем 
идентификации зверьков и мер по усилению охраны солонгоя.

Материал
Основным источником сведений о распространении и численности солонгоя 

в ЕАО, к сожалению, стали тушки погибших особей. Другие источники инфор-
мации – ​результаты зимних маршрутных учетов (ЗМУ) по следам в заповеднике, 
а также фиксация присутствия зверьков фотоловушками.

Из всех встреч в период 2011–2021 гг. только два факта встречи имеют полное 
подтверждение в виде коллекционного материала и фотографий тушек (рис. 1). 
Первой достоверной встречей стал половозрелый самец (рис. 1, слева). Он был найден 
7.05.2016 сбитым на асфальтированной дороге в Ленинском р-не, в 3 км к востоку 
от границы с Октябрьским р-ном (N47.901134, E131.771143). Шкурка и кусочек 
заспиртованных тканей в пробирке были переданы в Зоологический музей Москов-
ского государственного университета имени М. В. Ломоносова (Зоомузей МГУ) 
сотруднику сектора «Орнитология» Я. А. Редькину, который, в свою очередь, отдал 
эти материалы в сектор «Териология» того же музея (ID – ​S‑197965 https://rusmam.
ru/data/view?id=44464).

Мясная тушка с костями без шкуры была передана сотруднику Лаборатории 
экологии, генетики и эволюции Института комплексного анализа региональных 
проблем (ИКАРП) ДВО РАН (г. Биробиджан) Л. В. Капитоновой.

Второй достоверной встречей стала молодая самка (рис. 1, справа). Она была 
убита 1.07.2020 примерно в месячном возрасте дальневосточным аистом Ciconia 



18

Аверин А. А.

boyciana (Swinhoe, 1873) или серой цаплей Ardea cinerea (Linnaeus, 1758) на грун-
товой сельскохозяйственной дороге в Ленинском р-не к северу от пос. Башмак 
(N47.964901, E132.038819). Подъехав на автомобиле, я вспугнул группу этих птиц, 
обнаружив на месте их скопления ещё тёплого солонгоя. Целая тушка этой молодой 
самки была заморожена и отдана в Зоомузей МГУ сотруднику сектора «Орнито-
логия» Я. А. Редькину, который, в свою очередь, передал её сотрудникам сектора 
«Териология» того же музея (ID – ​S‑207552, https://rusmam.ru/data/view?id=131732).

Результаты и обсуждение
Внешняя морфология и проблемы идентификации
Как видно по фотографиям мёртвых зверьков (рис. 1), в окраске летнего меха 

солонгоя достаточно чётко проявляются две разграниченные зоны. В летнем наряде 
выделяются бурые (коричневые) тона, образованные окраской концов направляющих 
волос, которые, возвышаясь над плотным ярко-оранжевым слоем пуховых волос, 
создают палевый общий тон окраски спины. При этом верх мордочки полностью 
чёрный, а центральная часть спины несколько темнее по сравнению с боками.

На животе преобладают жёлто-оранжевые тона, образуемые как вершинами 
направляющих волос, так и пуховыми. Хвост поверху окрашен в тон туловища 
(несколько бледнее). Нижняя сторона хвоста палевая. В целом хвост несколько 
бледнее туловища, но сохраняется сходство окраски и её двухцветность. Наружная 
сторона ног палевая, в направлении книзу меняющаяся на ярко-палевую, при этом 
пальцы немного светлее. Опорная часть ног светло-серая. В качестве индивиду-
альных отклонений отмечено нарастание интенсивности оранжевых тонов на горле, 
на груди и в паху, где встречаются участки светлых волос, которые образуются 
с расширением светлой зоны пуховых волос.

На голове лицевая часть чёрная (тёмно-коричневая или тёмно-серая) почти 
до уровня ушей с постепенным переходом в общую окраску туловища. Подбородок 

Рис. 1. Мертвые солонгои, найденные в Ленинском р-не ЕАО: слева – ​взрослый самец, 
7.05.2016; справа – ​молодая самка, 1.07.2020 (фото автора).
Fig. 1. Dead Altai weasels found in the Leninsky District of the Jewish Autonomous Oblast: left – ​
adult male, May 7, 2016; right – ​young female, July 1, 2020 (photo by the author).
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и линия губ покрыты светло-серым волосом. Выраженная лицевая маска отсутствует. 
Губы и подбородок почти белые, контрастно выделяющиеся на общем фоне головы. 
Подушки лап летом открытые. Мочка носа и мозоли ног тёмные по краям и розовые 
в центре. Глаза чёрные, вибриссы бурые у основания с палевыми вершинами, когти 
светлые (ближе к белым).

Неспециалисту бывает трудно отличить солонгоя от колонка. Так, государ-
ственным инспектором заповедника «Бастак» И. Л. Полковниковым были предо-
ставлены фотографии похожего на солонгоя мелкого куньего (рис. 2), сделанные 
9–15 октября 2016 г. фотоловушкой, установленной в квартале 126 заповедника 
«Бастак» (N48.987043, E132.894298). Длина тела зверька составляет около 25–30 см, 
на что указывает сравнение его фото с изображениями птиц и белки, сделанных 
той же камерой. Мордочка зверька вся чёрная, а остальное тело рыжее, без светлых 
участков на брюхе и нижней челюсти, а также нет кисточки на хвосте (рис. 2), 
которая хорошо выражена у двух погибших солонгоев (рис. 1). Одинаково рыжая 
окраска тела и чёрно-белая маска характерна именно для колонка. Исходя из выше-
сказанного, можно заключить, что фотоловушка засняла в заповеднике не солонгоя, 
как посчитал инспектор, а именно колонка Mustela (Kolonokus) sibirica Pallas, 1773 
с нетипичной окраской мордочки.

Распространение
Помимо приведённых выше двух достоверных фактов встреч солонгоев в ЕАО 

в 2016 и 2020 гг. имеются косвенные доказательства их присутствия в регионе в виде 
следов на снегу и устных свидетельств (рис. 3).

Рис. 2. Изображения с фотоловушки в заповеднике «Бастак», октябрь 2016 г.
Fig. 2. Pictures made by camera traps in the Bastak Nature Reserve, October 2016.
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Следы, которые оставляют солонгои, по  размерам меньше следов колонка 
и американской норки, но больше, чем у ласки, и наиболее сходны со следами горно-
стая, который в ЕАО не известен (рис. 4).

Рис. 3. Места встреч солонгоя в Еврейской автономной области в период 2011–
2021 гг.: красные точки – ​достоверные встречи (находки мертвых зверьков); 
белые точки – ​предположительные встречи. Границы заповедника «Бастак» 
обозначены красным.
Fig. 3. Altai weasel sighting places in the Jewish Autonomous Oblast during 2011–
2021: red dots – ​the dead animal finds; white dots – ​supposed finds. The boundaries 
of the Bastak Nature Reserve are marked in red.

Рис. 4. Схематичное изображение следов и следовых дорожек на снегу мелких куньих 
по П. Г. Ошмарину и Д. Г. Пикунову (1990) с оригинальными дополнениями: A – ​колонок; 
B – ​солонгой; C – ​американская норка; D – ​ласка.
Fig. 4. Schematic representation of traces tracks on the snow of small mustelids according to 
P. G. Oshmarin and D. G. Pikunov (1990) with original editions: A – ​Siberian weasel; B – ​Altai 
weasel; C – ​American mink; D – ​least weasel.
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При каждой встрече следов мелких куньих особенно на лугах и остепнённых 
участках мы осматривали как сами следы, так и  следовые дорожки (рис.  4). 
Колонок оставляет относительно крупные, широко расставленные следы, совершая 
длинные переходы по снегу, обычно не менее 100 м. Ласка имеет следы «мыши-
ного» размера, почти не оставляет росчерков хвостом на снегу (ее хвост очень 
короткий) и не совершает длительных переходов по снегу (обычно менее 5–20 м). 
Часто в местах обитания ласки можно заметить следовые дорожки после её удачной 
охоты, когда она тащила добытого мышевидного грызуна. На месте охоты ласки 
появляется окровавленное утрамбованное место, от которого вдоль следов тянется 
длинная глубокая полоса.

Что касается солонгоя, его следы идентифицировали по следующим крите-
риям: длина между следами от 15 до 30 см, отдельные следы более 1.5 см и менее 
3 см, дистанция следовых дорожек как у колонка – ​от 20 до нескольких сот метров, 
особенно на открытых участках без кустов; периодически при мягком снеге отмеча-
ется слабый росчерк хвоста на следовой дорожке. В ходе проведения ЗМУ в заповед-
нике «Бастак» нами были отмечены именно такие следы на снежном покрове (рис. 3). 
В кластере «Центральный» следы солонгоя были зарегистрированы в феврале 2011 г., 
в феврале 2016 г. и в ноябре 2020 г. При пересчёте встречаемости следов на площадь 
кластера примерная численность солонгоев составила в эти годы 1.2 и 21 особи, 
соответственно. Также следы солонгоя отмечены в декабре 2021 г. в кластере «Забе-
ловский». При пересчёте числа двух встреч следов на площадь кластера численность 
зверьков составила от 1.8–1.9 до 18–19 особей.

В  ходе опроса государственные инспекторы охраны природы заповедника 
«Бастак» сообщили о нескольких встречах мелких куньих, по описанию похожих 
на солонгоев. Одиночная особь была замечена в заповеднике «Бастак» госинспек-
тором Ю. Ю. Шониным в декабре 2012 г. из автомобиля на перекрёстке автодорог 
Кукан-Биробиджан и Чита-Находка (автотрасса «Амур») у песчаного карьера в 1 км 
к югу от охранной зоны заповедника «Бастак» (N48.836083, E132.986957). Три года 
спустя, в декабре 2015 г. госинспекторы Ю. Ю. Шонин и И. Л. Полковников встре-
тили другую особь на дороге южнее г. Дубовая Сопка (N48.960070, E132.883581). 
Эти два факта наряду со следами отмечены на карте заповедника как предположи-
тельные места встреч (рис. 3).

Места обитания
Безлесные равнины и предгорья – ​обычные места обитания солонгоев, тяготе-

ющих к остепнённым пространствам, оврагам и зарослям высокотравья, поросшим 
кустарниками предгорьям (Юдин 2022). По нашим наблюдениям, зверьки также 
выбирают для жизни участки растительности вдоль полевых дорог и берегов водо-
емов.

Типичные ландшафты Ленинского р-на ЕАО, где в 2016 и 2020 гг. были найдены 
мертвые солонгои (рис. 1), представляют равнинную территорию с сырыми лугами, 
стоячими водоёмами, многочисленными соевыми полями и полевыми дорогами 
и полями, и лишь изредка встречающимися небольшими участками ивовых заро-
слей и дубово-черноберёзовых редколесий (рис. 5). Эта так называемая приамурская 
прерия занимает большую часть долины р. Биджан кроме самых верховий. Предпо-
ложительные, т. е. материально не подтверждённые, места встреч солонгоев в ЕАО 
в период 2011–2021 гг. также расположены на равнине и лишь одно из пяти – ​в пред-
горьях (рис. 3). 
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Численность
Общая численность и плотность солонгоев на территории заповедника «Бастак» 

рассчитана по косвенным данным (фиксированию следов на снегу) в ходе ЗМУ 
за период с 2011 по 2022 гг. За это время было пройдено 4861 км ЗМУ, и лишь 
на 10% протяжённости маршрута были отмечены следы, которые можно было 
отнести к солонгою. Для подсчёта использованы две разные формулы, давшие 
результаты 0.017 и 0.027 особей/км2. Первая цифра получена классическим методом 
А. Н. Формозова (Формозов 1932) по следующей формуле:

Z = S / md,
где  Z – ​число особей на 1 кв. км;

S – ​число пересечённых следов;
d – ​средняя длина суточного следа в км;
m – ​длина учётного маршрута в км.
Метод основан на том, что число особей на 1 км2 прямо пропорционально 

числу пересечённых следов и обратно пропорционально длине учётного марш-
рута и средней длине следа, т. е. суточного хода зверя, что для солонгоя, по личным 
наблюдениям, составляет около 0,6 км.

Вторая, несколько большая цифра плотности вида получена более современным 
методом Н. Г. Челинцева (Челинцев 2000):

D = π/2 · x/2ml,
где  x – ​кол-во пересечений;

m – ​длина учётного маршрута;
l – ​средняя длина суточного следа.
Усреднённая и округлённая в меньшую сторону плотность солонгоев на терри-

тории заповедника, составляющая 0.02 особей/км2, использована для подсчёта общей 
численности зверька. Пригодная площадь для обитания вида в заповеднике «Бастак» 
занимает около 82 км2, а в ЕАО – ​от 5000 до 10 000 км2 (остепнённые и сырые луга, 
поля, участки мелколиственных и  дубово-черноберёзовых редколесий, ивовые 
заросли, придорожные и прибрежные полосы растительности на равнинах). Исходя 
из данных ЗМУ, рассчитанной плотности вида в заповеднике и площади пригодных 

Рис. 5. Типичные ландшафты Ленинского р-на ЕАО в местах находок мертвых солонгоев 
(фото автора).
Fig. 5. Typical landscapes of the Leninsky District of the Jewish Autonomous Oblast where dead 
Altai weasels were found (photo by the author).
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для обитания солонгоя участков, максимальное число особей в ЕАО в последние 
годы не превышает 100–200 особей. Это очень мало, особенно с учётом того, что 
в разные годы численность популяций солонгоя может изменяться в 4–5 раз в зави-
симости от численности их жертв (Abramov 2016).

Заключение
Таким образом, в настоящее время в ЕАО солонгой является очень малочис-

ленным, практически исчезающим видом. Это же можно сказать про остальную 
территорию Приамурья и  Приморья, где выделяются три разрозненных очага 
обитания вида: 1 – ​Амуро-Зейское междуречье (Шимановский, Тыгдинский, Свобод-
ненский р-ны) и левобережье Амура вниз до устья р. Архара в Амурской области; 
2 – ​бассейны рек Бира и Биджан, заповедник «Бастак» в ЕАО; 3 – ​западное Прихан-
ковье в Приморском крае, где солонгой наиболее редок (Юдин 1989, 1922). При этом, 
несмотря на прежнюю (до середины прошлого века) высокую численность в Амур-
ской области (Юдин 1989, 2022), сейчас солонгой здесь стал также крайне редким 
даже на охраняемых природных территориях. На официальном сайте Хинганского 
заповедника по этому поводу сообщается следующее (http://www.khingan.ru/fauna.
php?name=4&page=2): «С момента организации заповедника сведений о находках 
вида на территории или в окрестностях не поступало».

В связи с вышесказанным, присоединяюсь к мнению ведущего специалиста 
по хищным зверям Дальнего Востока В. Г. Юдина (2022) о том, что исключение 
солонгоя из Красной книги РФ (2021) ошибочно. Он должен находиться не только 
в региональных, но и в российском федеральном Красном списке как исчезающий 
вид с категорией статуса редкости 1. Необходимо организовать специальные иссле-
дования солонгоя в бассейне р. Амур, чтобы регулярно получать данные о состоянии 
вышеперечисленных очагов его обитания. Также следует усилить меры по охране 
мест обитания зверька. Кроме того, учитывая способность вида хорошо размно-
жаться в неволе (Юдин 1989), решающей мерой по восстановлению численности 
вида может стать создание вольерной размножающейся группировки в пределах 
одного из  субъектов юга Дальнего Востока России с  последующим выпуском 
животных в подходящие места обитания в пределах охраняемых природных терри-
торий в Амурской области, ЕАО, Хабаровском и Приморском краях.

В  заключение хочу обратиться ко всем, кто ознакомился с  данной статьей 
и проводит исследования или природоохранные мероприятия на территории ЕАО 
(и не только), с просьбой осматривать сбитых на дорогах диких животных, фотогра-
фировать их и отсылать если не тушки, то хотя бы фотографии знакомым специали-
стам. Это существенно помогает выявлять наличие и реальную численность редких 
видов животных и, в том числе, исчезающих из нашей природы солонгоев.
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Аннотация. В связи с участившимися регистрациями лебедя-шипуна Cygnus olor на территории 

Приморского края обсуждается текущий региональный статус вида и перспективы восстановления 
его гнездовых группировок на оз. Ханка и в низовьях р. Туманная, утраченных еще в первой поло-
вине прошлого века. Показано, что рост численности шипуна в период миграции, как в российском, 
так и в северо-корейском секторах трансграничного водно-болотного угодья «дельта р. Туманная» 
(Tumen R. Delta) обусловлен не общим восстановлением восточной популяции вида, а перераспре-
делением птиц на зимовках. Смещение части зимующей группировки из традиционных мест, распо-
ложенных на китайском побережье Желтого моря, на восточное побережье Корейского полуострова 
позитивно отразилось также и на мощности северо-китайско-корейского миграционного потока шипуна, 
идущего через южное Приморье с ключевым стоповером в низовьях р. Туманная. Показана позитивная 
роль Хасанского природного парка в сохранении этого вида, а также недостатки в управлении данной 
территорией, преодоление которых увеличит шансы на восстановление утраченной гнездовой группи-
ровки. Перспективы скорого возврата шипуна на гнездование на оз. Ханка оценены как низкие в связи 
с тем, что этот район находится за пределами его основного миграционного потока.

Ключевые слова: лебедь-шипун, Cygnus olor, Приморский край, дельта р. Туманная, стоповер, 
восстановление гнездовий.
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Abstract. Due to an increased number of mute swan, Cygnus olor, records in Primorsky Krai, this paper 

discusses current regional status of this species and the prospects to restore its nesting groups in Lake Khanka 
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and in the lower reaches of the Tumen River, which were lost in the first half of the 20th century. It is shown that 
the increase in the number of mute swans during migration both in the Russian and the North Korean sectors of 
the Tumen River Estuary transboundary wetland is not due to the general increasing of the eastern population 
of the species, but to the redistribution of birds on wintering grounds. The partial shift of the wintering group 
from traditional places located on the Chinese coast of the Yellow Sea to the eastern coast of the Korean 
Peninsula also had a positive effect on the strength of the Northeast China – ​Korean Peninsula flyway of mute 
swans, which passes through southern Primorye with a key stopover site in the lower reaches of the Tumen 
River. The positive role of the Khasansky Nature Park in the conservation of this species is shown, as well as 
its management shortcomings, which, when overcome, will increase the chances of restoring a nesting group 
of mute swans there. Lake Khanka is located outside the main migration route of the species, therefore the 
authors think it is unlikely for a nesting group to appear there any time soon.

Keywords: Mute swan, Cygnus olor, Primorsky Krai, Tumen wetland, stopover, nesting restoring.

Введение (история проблемы)
Локальные гнездовые группировки лебедя-кликуна Cygnus cygnus (Linnaeus, 

1758) и лебедя-шипуна C. olor (J. F. Gmelin, 1789), имеющие отношение к терри-
тории Приморского края, находятся на периферии видовых ареалов. Для кликуна – ​
это юго-восточный предел современного распространения, для шипуна – ​северо-
восточная граница гнездования в прошлом. История этих группировок драматична 
и выяснена лишь в самых общих чертах. Во второй половине XIX столетия оба 
вида в Приморье гнездились, при этом кликун – ​только в бассейне р. Уссури, в част-
ности на озере Ханка (Пржевальский 1870), а шипун, помимо этого района, ещё 
и на крайнем юго-западе Приморья (Taczanowski 1891–1893). Впоследствии многие 
десятилетия лебедей на гнездовании в Приморье никто из орнитологов не фикси-
ровал (Шульпин 1936; Воробьев 1954; Панов 1973). Лишь в 1962–1963 гг. кликуны 
стали снова наблюдаться на Ханке в гнездовой период (Поливанова 1971), а в конце 
1970-х годов здесь впервые обнаружили их гнёзда (Глущенко 1981, 1990). Шипун, 
судя по динамике встреч в последнее десятилетие, только сейчас начинает возвра-
щаться в регион, пока что в качестве регулярного пролетного и редкого летующего 
вида, с неочевидной перспективой восстановления на гнездовании.

Л. М. Шульпин (1936) связывает исчезновение гнездовий лебедей на озере 
Ханка с естественным обмелением этого водоёма. Действительно, сроки его работы 
(1926–1928 гг.) совпали с периодом минимального уровня воды в озере, однако, факт 
гнездования здесь лебедя-кликуна, датированный 1980-м годом (Глущенко 1981), при 
сходных гидрологических условиях, эту гипотезу не поддерживает. Веской причиной 
прекращения гнездования обоих видов лебедей могло стать мощное хозяйственное 
освоение Приморья, сопровождавшееся значительным ростом населения и, как 
следствие, усилением фактора беспокойства в местах размножения этих весьма 
осторожных (по меньшей мере, в тот период) птиц. Процесс освоения затронул, 
как бассейн оз. Ханка, так и юго-запад Приморья – ​район доказанного гнездования 
лебедя-шипуна в прошлом.

Современное состояние проблемы
Одной из предпосылок восстановления ханкайских гнездовий кликуна, на наш 

взгляд, могло стать наличие идущего через эту территорию достаточно мощного 
миграционного потока этих птиц. В качестве основателей восстанавливающейся 
гнездовой группировки, по нашему мнению, могли выступить летующие здесь 
лебеди, отстающие от основной массы мигрантов в ходе весеннего пролета. Такие 
задержки (или преднамеренное прерывание миграции) характерны для неполо-
возрелых особей многих представителей водоплавающих и околоводных птиц. 
Вероятно, именно так обстояло дело и с кликунами на оз. Ханка. Косвенным тому 
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подтверждением служит тот факт, что в конце прошлого века, помимо 1–3 гнездя-
щихся пар, здесь регулярно проводили лето до 30 неполовозрелых особей, не присту-
пающих к размножению (Глущенко и др. 1995). Крайне медленные темпы восста-
новления кликуна в Приморье (стабилизация на уровне менее 10 гнездящихся пар) 
на фоне общего роста численности вида в Азии, на наш взгляд, могут объясняться 
тем, что приморская группировка имеет общие корни не с процветающей северной 
популяцией, а с малочисленной, приуроченной к сходным широтам (до 50º с. ш.) 
на территории северного Китая и Монголии. Это косвенно подтверждается данными 
GPS‑слежения (Ao et al. 2020).

Лебедь-шипун, из-за отсутствия выраженного миграционного потока, подобного 
рода восстановительным потенциалом не располагал. Крайне редкие регистрации 
вида во  второй половине прошлого века, на  фоне общей депрессии восточно-
азиатской популяции, традиционно классифицировались как случайные залёты 
(Белопольский 1955; Шибаев 1971; Панов 1973; Назаров 1986; Лаптев, Медведев 
1995; Глущенко 1996; Горчаков 1996; Елсуков 1999; 2013). Участившиеся в последнее 
десятилетие встречи шипунов, информация о  которых приводится ниже, изна-
чально воспринимались нами как следствие роста популяции. Однако результаты 
GPS‑слежения за миграцией птиц, помеченных на местах гнездования во внутренней 
Монголии (Meng et al. 2020), заставляют по-иному посмотреть на природу этих 
залетов и на перспективы возврата вида на гнездование в Приморье (рис. 1).

Согласно этим данным, на Дальнем Востоке Азии выделяют три кластера с точки 
зрения локализации мест зимовок и пролетных путей лебедя-шипуна:

1. Зимовки на побережье Восточного Китая, образованные лебедями, проис-
ходящими из нижнего течения реки Селенги в России, Центральной Монголии 
и Внутренней Монголии в Китае. Здесь в 2014–2015 гг. было учтено 403 особи, 
но в каждую из последующих зим – ​менее 30 птиц. Ввиду отсутствия системати-
ческих учетных данных, эту группировку консервативно оценивают в 400 особей.

2. Лебеди-шипуны, относящиеся к корейской зимовочной группировке, – ​это 
особи, проводящие лето на северо-востоке Внутренней Монголии (Китай) и в Приа-
мурье (на границе Китая и России) и зимующие вдоль Корейского полуострова. 
Они плохо охвачены учетами в Южной Корее (побережье Желтого моря), и совер-
шенно не учитываются на недавно выявленных зимовках, расположенных на японо-
морском побережье Северной Кореи.

3. Интродуцированная оседлая популяция в Японии численностью около 240 
особей.

Совокупно восточно-азиатская группировка оценивается в 1000 особей (Meng et 
al. 2020), по более ранним данным – ​в 1000–3000 птиц (Wetlands International 2019). 
К точности этих данных можно относиться по-разному, но важно подчеркнуть, что 
они свидетельствуют об отсутствии позитивного тренда в рассматриваемой попу-
ляции, поэтому природу участившихся встреч шипуна в Южном Приморье следует 
увязывать с чем-то другим. На наш взгляд, более логичным объяснением является 
гипотеза с перераспределением птиц на зимовках (ближе к границам Приморья) 
и формированием нового (или восстановлением исторического) миграционного пути, 
затрагивающего нашу территорию.

Действительно, новейшие данные об особенностях миграции шипуна на востоке 
континента (Meng et al. 2020), весенней численности на крайнем севере Корейского 
п-ова (Seliger, Ramacrishna 2014) и наши находки в Приморье однозначно указы-
вают на наличие в этом регионе устойчивого миграционного потока с ключевым 
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стоповером в низовье р. Туманная. Природоохранная значимость данной территории 
общеизвестна и является предметом особого внимания на уровне ООН (программа 
NEASPEC) и правительств сопредельных государств, в последние десятилетия значи-
тельно продвинувшихся по пути создания приграничных охраняемых территорий, 
выступающих в качестве национальных кластеров единого трансграничного водно-
болотного угодья международного значения «дельта реки Туманная» (Tumen River 
Delta). Это Расонский заповедник (Rason Migratory Bird Reserve) в Северной Корее 
(КНДР) (2014 г.), национальный парк в Китае (Fangchuan National Park) (2012 г.) 
и на российской территории – ​Хасанский природный парк (1997 г.).

Методом Gps-слежения выявлено два ключевых для шипуна водоема в границах 
этого ВБУ: это полу-солоноводные лагуны Тонбон на северо-корейской территории 
и оз. Птичье (Тальми) – ​на российской, расположенные в 20 км друг от друга (Meng 
et al. 2020). Одна из меченых птиц продемонстрировала устойчивую привязанность 

Рис. 1. Предварительная реконструкция пролетных путей лебедя-шипуна в Восточной Азии 
(по Meng et al., 2020): 1) пролетный путь из Монголии и Северного Китая в Восточный Китай 
(красный пунктир: птицы, летующие в низовьях р. Селенга, Россия; центральной Монголии 
и внутренней Монголии, Китай; зимующие на восточном побережье Китая); 2) пролетный 
путь северо-восточный Китай–Корейский п-ов (черный пунктир: птицы, летующие во Вну-
тренней Монголии, Китай и Приамурье, на российско-китайской границе; зимующие на Ко-
рейском п-ове); 3) оседлая популяция в Японии (показана коричневым цветом).
Fig. 1. Preliminary assessment of flyways used by the Mute Swan in East Asia (from Meng et al., 
2020): 1) the Mongolia and Northern China–Eastern China flyway (red dashed line; birds mainly 
summered in the lower reaches of the Selenga R., Russia, in central Mongolia, and in Inner Mongolia, 
China, and winter on the eastern coast of China); 2) the Northeast China–Korean Peninsula flyway 
(black dashed line; birds summered in Inner Mongolia, China, and the Amur R. region on the 
Chinese-Russian border, and winter on the Korean Peninsula); 3) the resident population in Japan 
(shown in brown).
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к ним в ходе двух сеансов миграции (две весны и две осени) и выступила индика-
тором важности данной территории для вида. Представление о численности дают 
фрагментарные данные визуальных наблюдений. Так, в период с 26 по 28 марта 
2014 г., участники международного экспресс-учёта птиц зарегистрировали на двух 
лагунах Расонского птичьего заповедника 106 особей шипунов, что составляет 7% 
всей популяции вида, сосредоточенной в Восточной Азии (Seliger, Ramacrishna 2014). 
В российском (левобережном) секторе дельты р. Туманная в прошлые годы этих 
лебедей регистрировали несколько раз в середине ХХ века: трёх птиц, с высокой 
долей вероятности отнесённых к этому виду, наблюдали 30 марта 1962 г. (Шибаев 
1971); группу из 6 особей встретили весной 1962 г.; двух птиц отметили 2 марта 
1964 г. (Панов 1973), а одна особь провела здесь всё лето в 1971 году (Назаров 1986). 
В 2021 году группу, состоящую из 12 лебедей-шипунов, мы наблюдали 26–28 апреля 
на лагунной протоке в окрестностях горы Голубиный Утёс (рис. 2). Судя по окраске 
оперения, форме и окраске клюва, а также передней части головы, вся стая состояла 
из неполовозрелых птиц (рис. 3).

Дальнейшие наблюдения за этой группой были прекращены, но, по сообщению 
директора туристической базы «Край трёх границ», расположенной у подножья Голу-
биного Утёса, А. А. Барсукова, птицы держались там же 6 и 7 мая 2021 г. В целом, 
в текущем столетии частота регистраций этого вида на юге Приморского края явно 
возросла. Так, помимо вышеприведённого наблюдения, лебедь-шипун (одиночка 
в составе стаи лебедей из 300 особей) был встречен 6 апреля 2014 г. в бухте Мелко
водная (Хасанский район) (Nazarenko et al. 2016). Взрослую птицу, которая держалась 
несколько дней, сфотографировали 14 мая 2014 г. в бухте Соколовская (окрестности 
пос. Преображение, Лазовский район) (рис. 4). Ещё двух взрослых особей наблюдали 
21 июня 2021 г. (рис. 5) в бухте Валентин (Лазовский район).

Наконец, в 2022 году одиночных взрослых лебедей-шипунов (не исключено, 
что это была одна и та же особь) встретили на северо-востоке Приморского края 
в окрестностях пос. Амгу (Тернейский р-н) 5 июля и 25 сентября (рис. 6).

Основные причины и пути решения проблемы
Следует отметить, что все это  – ​прибрежные районы, при этом, несмотря 

на определённый рост числа встреч, количество лебедей-шипунов, наблюдаемых 
в Приморье в текущем столетии, не идёт ни в какое сравнение с той численно-
стью, которую указывают для сопредельной территории КНДР. Главная причина 

Рис. 2. Часть группы лебедей-шипунов Cygnus olor в окрестностях горы Голубиный Утёс 
(Хасанский р-н, природный парк «Хасанский»). Фото И. В. Масловой, 26 апреля 2021 г.
Fig. 1. Part of a group of mute swans Cygnus olor. Surroundings of Mount Golubiny Utyos (south-
west of Primorsky Krai, Khasansky Nature Park), April 26, 2021. Photo by I. V. Maslova.
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Рис. 3. Часть группы лебедей-шипунов Cygnus olor у юго-западной границы 
Приморского края. Фото И. В. Масловой и Ю. Е. Дочевого, 28 апреля 2021 г.
Fig. 3. Part of a group of mute swans (Cygnus olor). Extreme southwest of Pri-
morsky Krai, April 28, 2021. Photo by I. V. Maslova and Yu. E. Dochevoy.

Рис. 4. Лебедь-шипун Cygnus olor в бухте Соколовская (Лазовский р-н, 
окрестности пос. Преображение). Фото О. Н. Дробаха, 14 мая 2014 г.
Fig. 4. Mute swan (Cygnus olor). Sokolovskaya Bay (around Preobrazhenie 
village, Lazovsky District). May 14, 2014. Photo by O. N. Drobach.

такой разницы (не в пользу Приморского края), безусловно, кроется в человеческом 
факторе. Вышеупомянутые ООПТ густонаселенных соседних стран стали центрами 
притяжения значительных инвестиций и развития экологического туризма. Режим 
строгой охраны и биотехнические мероприятия, в том числе усилия по искусственной 
подкормке, спровоцировали мощный рост численности останавливающихся здесь 
водоплавающих и околоводных птиц. На этом фоне ситуация в российском секторе 
этого трансграничного водно-болотного угодья выглядит удручающей. На большей 
ее части, в том числе и на территории природного парка «Хасанский», разрешены 
спортивная и любительская охота – ​виды деятельности, полностью запрещенные 
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Рис. 5. Взрослые лебеди-шипуны Cygnus olor в бухте Валентин, Японское 
море (Лазовский р-н). Фото А. Ю. Куликовой, 21 июня 2021 г.
Fig. 5. Adult mute swans (Cygnus olor). Valentine Bay, Sea of Japan (Lazovsky 
District). June 21, 2021. Photo by A. Yu. Kulikova.

Рис. 6. Взрослые лебеди-шипуны Cygnus olor в бухте Амгу (окрестностях пос. Амгу, Тер-
нейский район): 1 – ​фото А. В. Вялкова, 5 июля 2022 г.; 2 – ​фото А. В. Маркива, 25 сентября 
2022 г.
Fig. 6. Adult mute swans (Cygnus olor). Amgu Bay (around Amgu village, Terneisky District). July 
1–5, 2022, photo by A. V. Vyalkov, September 2–25, 2022, photo by A. V. Markiv.

на прилегающих территориях соседних государств. Охота сопровождается много-
численными случаями браконьерства (Глущенко и др., 2010) и зачастую становится 
источником пожаров, при которых птицы лишаются естественных местообитаний, 
условий отдыха и кормления. Фактор охоты спровоцировал переток значительной 
доли мигрантов с российского сектора в зарубежные.

Помимо запрета охоты, назрела необходимость расширить площадь этого 
парка, по меньшей мере, до рамок водно-болотного угодья «Низовье реки Туманная 
(Туманган)» (Шибаев, Берсенев 2005), которое отвечает критериям Конвенции 
о  водно-болотных угодьях международного значения (Рамсар 1971  г.). Крайне 
важно повысить его природоохранный статус – ​например, путём включения в состав 
национального парка «Земля леопарда». Необходимость оптимизации процессов 
управления этой крайне важной для водно-болотных птиц территории, включённой 
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в список наиболее значимых резерватов Азии (Important bird areas… 2004), много-
кратно высказывалась в научной литературе (Литвиненко 1982; Литвиненко, Шибаев 
1996; Шибаев, Берсенев 2005; Глущенко и др. 2009, 2010; Шибаев 2016 и мн. др.).

Заключение
Биотопически водно-болотные угодья крайнего юго-запада Приморья 

за последние сто лет практически не изменились, то есть они вполне пригодны 
для гнездования лебедя-шипуна. В настоящее время здесь наметились реальные 
предпосылки для возврата вида на гнездование: наличие устойчивого миграцион-
ного потока, длительные миграционные остановки для пополнения энергетических 
ресурсов, факты летования неполовозрелых особей. Таким образом, при значи-
тельном снижении фактора беспокойства, в первую очередь путём ограничения 
(локального запрета) весенней охоты на водоплавающих птиц, вполне возможно 
ожидать вторичного заселения этой территории лебедем-шипуном. Перспективы 
скорого возврата шипуна на гнездование на оз. Ханка оцениваются нами как низкие 
в связи с тем, что этот район находится за пределами его основного миграционного 
потока.

Лебедь-шипун включён в Красную книгу Приморского края (2005) с категорией 
статуса редкости 1. Безусловно, с таким же природоохранным статусом он должен 
оставаться и в её очередном издании.
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Аннотация. Проведено таксономическое изучение альбских папоротников из Партизанского 
каменноугольного бассейна Приморского края. Альбский век – ​важный стратиграфический рубеж, 
когда раннемеловая флора сменялась на позднемеловую. Выявлено, что в изученных тафоценозах альба 
преобладают типичные мезозойские Onychiopsis и появляются представители молодых эволюционно-
продвинутых таксонов Asplenium и Birisia. Таксономический состав папоротников в тафоценозах 
оказался практически постоянным от севера к югу изученной области. Растительность Партизанского 
каменноугольного бассейна в это время формировалась на прибрежно-морской равнине, что подтверж-
дено находками остатков морских и пресноводных моллюсков, фитофоссилий, а также рыб.

Ключевые слова: папоротники, альб, ранний мел, Партизанский каменноугольный бассейн, 
Приморский край.

Albian ferns of the Partizansk Coal Basin  
(Primorsky Krai, Russian Far East)

Elena B. Volynets
Federal Scientific Center of the East Asia Terrestrial Biodiversity, Far Eastern Branch, Russian 

of the Academy of Sciences, Vladivostok, 690022, Russian Federation
volynets61@mail.ru; https://orcid.org/0000-0002-7168-154X

Abstract. A taxonomic study of Albian ferns from the Partizansk Coal Basin of Primorsky Krai was 
carried out. The Albian Age was an important stratigraphic milestone, when the Early Cretaceous flora changed 
to the Late Cretaceous flora. It was revealed that typical Mesozoic Onychiopsis predominated in taphocenoses, 
and representatives of young and evolutionarily advanced taxa Asplenium, Birisia appeared. The taxonomic 
composition of ferns in the Albian taphocenoses was almost constant from north to south. The vegetation of 
the Partizansk Basin occupied the coastal plain during Albian time, which was confirmed by the remains of 
marine and freshwater mollusks, phytofossils, as well as fish.

Key words: ferns, Albian, Early Cretaceous, Partizansk Coal Basin, Primorsky Krai.

Введение
Папоротники – ​одни из древних споровых растений земного шара. Они появи-

лись еще в середине палеозоя (девонский период) и до сих пор остаются одной 
из разнообразных групп сосудистых растений. Их пышный расцвет приходится 
на мезозойское время, где они считались доминирующими компонентами расти-
тельных сообществ. В раннемеловое время наземная флора имела много общего 
с позднеюрской и состояла из цикадовых, беннетиттовых, гинкговых, чекановски-
евых, хвойных и папоротников. Альбский век является рубежным между ранне-
меловой и позднемеловой эпохами, временем развития первых покрытосеменных 
растений, которые стали преобладающими в позднемеловых сообществах. В данной 
работе рассмотрено разнообразие папоротников этого важного временного рубежа 
как древней группы споровых растений.

История биостратиграфических исследований бассейна связана с работами 
В. Н. Верещагина, В. П. Коновалова, А. В. Олейникова, Ф. Р. Лихта, Е. А. Перепе-
чиной (Перепечина и др. 1958; Лихт 1961, 1994; Коновалов 1964; Верещагин 1977; 
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Коновалов, Миролюбов 1978; Олейников и др. 1990; Маркевич и др. 2000) и многих 
других. Пыльцу и споры изучали З. Н. Вербицкая, О. В. Шугаевская и В. С. Маркевич 
(Вербицкая 1962; Вербицкая и др. 1965; Шугаевская, Маркевич 1964; Маркевич 1995; 
Bugdaeva et al. 2014; Kovaleva et al. 2016).

Исследования раннемеловых фитофоссилий Партизанского бассейна Приморья 
начали А. Н. Криштофович (1929) и Б. М. Штемпель (1960). Первый из них пред-
ложил растительные остатки из угленосных отложений объединить под названием 
«никанская флора», в составе которой он описал некоторые новые виды. Б. М. Штем-
пель в  своих публикациях приводит только таксономический состав древних 
растений без их описания. Позднее В. А. Красилов (1967) монографически описал 
120 таксонов раннемеловых высших растений юга Приморья, в том чисоле и папо-
ротники. С 1986 года автором изучается раннемеловая флора Приморья, и к настоя-
щему времени накоплен богатый палеоботанический материал, поэтому было решено 
его обобщить, начав эту работу с папоротников.

Материал и методы
Материалом для исследования послужили фитофоссилии из альбских отложений 

Партизанского бассейна. Они в разные годы были собраны автором, В. А. Краси-
ловым и геологами Приморской поисково-съёмочной экспедиции. В 80–90-е годы 
XX и нулевые годы XXI веков в этом бассейне при проведении крупномасштабной 
(1:50000) геологической съемки С. В. Коваленко и А. В. Олейниковым было открыто 
около 20 новых местонахождений с  растениями и  проведены сборы из  ранее 
известных.

Растительные остатки представлены стерильными и фертильными отпечатками 
листьев. Сохранность материала удовлетворительная. Образцы изучались с помощью 
бинокулярного микроскопа МБС 9, фотографировались цифровыми камерами Nikon 
D5300, Nikon Coolpix P7700, Canon PowerShot SX740 HS, а иногда под водой для 
увеличения контраста жилкования листьев.

Коллекции В. А. Красилова (т. 31, где т. – ​это точка=местонахождение=захоро-
нение с остатками растений, 31 – ​коллекционный номер) и Е. Б. Волынец (ПТВ – ​300, 
где ПТВ –местонахождение фитофоссилий в Партизанском бассейне, 300 – ​коллекци-
онный номер) хранятся в коллекционной лаборатории палеоботаники Федерального 
научного центра биоразнообразия наземной биоты востока Азии (ФНЦБ) ДВО РАН 
г. Владивосток.

Стратиграфическое положение и возраст угленосных отложений 
Партизанского каменноугольного бассейна

Партизанский каменноугольный бассейн находится в юго-восточной части 
Приморья. Он простирается более чем на 120 км от восточного побережья Уссу-
рийского залива до  среднего течения реки Уссури. Основные промышленные 
угольные месторождения расположены в окрестностях г. Партизанск и наиболее 
активно разрабатывались в XX веке. Существует несколько вариантов стратигра-
фического расчленения угленосных толщ Партизанского бассейна. Мы воспользу-
емся схемой, которую предложили Ф. Р. Лихт (1961, 1994) и В. А. Красилов (1967). 
Согласно этим авторам угленосные отложения бассейна представлены сучанской 
серией (1300–1700 м), которая включает старосучанскую, северосучанскую и френ-
цевскую свиты. Она залегает с размывом и угловым несогласием на протерозойских 
габброидах или ключевской свите и  согласно перекрывается красноцветными 
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вулканокластическими образованиями коркинской серии (до 1500 м). По расти-
тельным остаткам и палинологии возраст старосучанской свиты оценивался как 
готерив-ранний апт или баррем-ранний апт, а северосучанской свиты – ​как аптский 
или поздний апт-ранний альб (Красилов 1967; Маркевич и др. 2000; Volynets 2005). 
Верхняя граница северосучанской свиты маркируется последним мощным угольным 
пластом Великан, из нижней части которого происходят одни из древних находок 
покрытосеменных – ​Araliaephyllum luciferum (Krysht.) Golovneva (Криштофович 
1929; Golovneva 2018). Выше залегает френцевская свита, в базальной части разреза 
которой имеются морские двустворчатые моллюски, возраст которых определен как 
средний альб (Коновалов 1964; Маркевич и др. 2000). Выше по разрезу следуют слои 
песчаников, конгломератов, алевролитов, туффитов и черных сланцев с остатками 
рыб, пресноводных моллюсков и растений. Совсем недавно из слоев туффитов выде-
лены остаточные цирконы, по которым получены возрастные датировки в 109±1 млн 
лет (Golovneva et al. 2021), что соответствует границе раннего и среднего альба 
согласно действующей общей стратиграфической шкале России (Стратиграфиче-
ский кодекс… 2019). Френцевскую свиту перекрывает коркинская серия, в которой 
растительных остатков мало, а возраст ее оценивается как поздний альб – ​ранний 
сеноман (Volynets 2005).

Результаты
К  настоящему времени известно 26 местонахождений с  фитофоссилиями 

из френцевской свиты (рис. 1), но только одно из них находится непосредственно 
над слоем осадков с морскими двустворчатыми моллюсками. Местонахождение 
ПТВ – ​350 известно под собственным именем как «тригониевый карьер», который 
расположен на правом берегу нижнего течения р. Тигровая севернее г. Партизанск. 
Растения были собраны из пачки мелкозернистых песчаников с прослоями алевро-
аргиллитов и линзами маломощных (до 0.3 м) углей. Отпечатки папоротников в этом 
захоронении многочисленны. Они представлены преимущественно стерильными 
перьями и перышками, а иногда и спороносными. В захоронении встречены Osmunda 
sp., Onychiopsis psilotoides (Stokes et Webb) Ward, Pelletixia ussuriensis (Krassilov) 
Watson et Hill (рис. 2A), Asplenium dicksonianum Heer (рис. 3A, 3B), Ruffordia sp. 
(рис. 4F), Birisia cf. onychioides (Vassilevskaja et Kara-Mursa) Samylina, Coniopteris 
sp., Vargolopteris rossica Prynada (рис. 2E, 2F, 2G) и Cladophlebis frigida (Heer) Seward 

Рис. 1. Карты района исследования: А – ​расположение Партизанского каменноугольного 
бассейна (ПБ) на карте Приморья; В – ​места сбора ископаемых растительных остатков обо-
значены номерами, совпадающими с коллекционными номерами.
Fig. 1. Maps of the study area: A – ​location of the Partizansk Coal Basin (PB) on the map of 
Primorsky Krai; B – ​collecting sites of plant fossils are marked with numbers coinciding with 
collection numbers.
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Рис. 2. Pelletixia ussuriensis (Krassilov) Watson et Hill: A – ​стерильные перья, обр. (образец) 
28/52; B – ​спороносное перо, обр. 28/61. Birisia alata (Prynada) Samylina: C – ​фрагмент сте-
рильного пера, обр. 291/21; D – ​фрагмент стерильной вайи, обр. 320/604a. Vargolopteris rossica 
Prynada: E – ​фрагмент стерильного пера, обр. 350/134; F – ​фрагменты спороносных перышек, 
обр. 350/3; G – ​фрагмент стерильной вайи, обр. 350/132.
Fig. 2. Pelletixia ussuriensis (Krassilov) Watson et Hill: A – ​sterile pinna, spec. (specimen) 28/52; 
B – ​fertile pinna, spec. 28/61. Birisia alata (Prynada) Samylina: C – ​fragment of a sterile pinna, spec. 
291/21; D – ​fragment of a sterile pinna, spec. 320/604a. Vargolopteris rossica Prynada: E – ​fragment 
of a sterile pinna, spec. 350/134; F – ​fragments of fertile pinnules, spec. 350/3; G – ​fragment of a 
sterile frond, spec. 350/132.
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Рис. 3. Asplenium dicksonianum Heer: A – ​крупная стерильная вайя, обр. 350/11; B – ​фрагмент 
стерильной вайи, обр. 350/78. Osmunda denticulata Samylina: C – ​фрагмент стерильного пера 
с жилкованием в перышках, обр. 348/2; D – ​фрагмент стерильной вайи, обр. 291/35.
Fig. 3. Asplenium dicksonianum Heer: A – ​large sterile frond, spec. 350/11; B – ​fragment of a sterile 
frond, spec. 350/78. Osmunda denticulata Samylina: C – ​fragment of a sterile pinna with venation 
in pinnules, spec. 348/2; D – ​fragment of a sterile frond, spec. 291/35.
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Рис. 4. Cladophlebis frigida (Heer) Seward: A – ​фрагмент крупной вайи, обр. 350/21; G – ​фраг-
мент пера с жилкованием, обр. 350/102. Polypodites sp.: B – ​фрагменты спороносных перы-
шек, обр. 320/729. Teilhardia tenella (Prynada) Krassilov: C – ​фрагмент спороносного пера, 
обр. 320/100. Acrostichopteris sp.: D – ​стерильное перо, обр. 320/8–3. Lobifolia novopokrovskii 
(Prynada) Rasskazova et E. Lebedev: E – ​фрагмент вайи, обр. 31/36; H – ​фрагмент пера по-
следнего порядка, жилкование в перышках, обр. 31/35. Ruffordia goeppertii Dunker Seward: 
F – ​фрагмент стерильной вайи, обр. 320/169.
Fig. 4. Cladophlebis frigida (Heer) Seward: A – ​fragment of a large frond, spec. 350/21; G – ​fragment 
of a pinna with veins, spec. 350/102. Polypodites sp.: B – ​fragments of a fertile pinnules. Teilhardia 
tenella (Prynada) Krassilov: C – ​fragment of a fertile pinna, spec. 320/100. Acrostichopteris sp.: 
D – ​sterile pinna, spec. 320/8–3. Lobifolia novopokrovskii (Prynada) Rasskaz. et E. Lebedev: E – ​
fragment of a frond, spec. 31/36; H – ​fragment of pinna of the last order, venation in pinnules, 
spec. 31/35. Ruffordia goeppertii (Dunker) Seward: F – ​fragment of a sterile frond, spec. 320/169.
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Рис. 5. Onychiopsis psilotoides (Stokes et Webb) Ward: A – ​стерильная вайя, обр. 320/493; B – ​
спороносная вайя, обр. 320/522. Birisia mandshurica Golovneva, Grabovskiy et Zolina: C – ​сте-
рильная вайя, обр. 320/491; D – ​спороносная вайя, обр. 320/482.
Fig. 5. Onychiopsis psilotoides (Stokes et Webb) Ward: A – ​sterile frond, spec. 320/493; B – ​fertile 
frond, spec. 320/522. Birisia mandshurica Golovneva, Grabovskiy et Zolina: C – ​sterile frond, spec. 
320/491; D – ​fertile frond, spec. 320/482.
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(рис. 4A, 4G). Стерильные и фертильные вайи удовлетворительной сохранности 
имеются у Ruffordia sp. и Vargolopteris rossica. Многочисленны остатки Pelletixia 
ussuriensis, Vargolopteris rossica и Asplenium dicksonianum. В захоронении ПТВ –349 
на левом берегу р. Постышевка у горы Верблюд эта же пачка песчаников и алевро-
литов с линзами (0.3 м) угля. В мелкозернистых песчаниках встречены редкие фраг-
менты стерильных перьев папоротников Onychiopsis psilotoides, Birisia sp., Asplenium 
dicksonianum и Cladophlebis frigida. Здесь же ранее были известны Onychiopsis 
psilotoides и Cladophlebis frigida (Красилов 1967).

В береговом обрыве, местонахождение ПТВ – ​325, на левом берегу нижнего 
течения р. 3-я Каменка, правый приток р. Постышевка, в  такой  же пачке, что 
и в предыдущем местонахождении собраны Onychiopsis psilotoides удовлетвори-
тельной сохранности, а  также редкие фрагменты Coniopteris sp., Cladophlebis 
sp., Ruffordia sp. и Vargolopteris rossica. Первый из них известен еще по сборам 
В. П. Коновалова (Красилов 1967).

В верхнем течении р. Тигровая, на левом берегу р. Молельная, у железнодо-
рожной станции Фридман имеется карьер, местонахождение ПТВ – ​348, где в пачке 
переслаивания песчаников и алевролитов с маломощными (0.4 м) линзами угля 
собраны Onychiopsis psilotoides, Osmunda denticulata Samylina (рис. 3C), Asplenium 
dicksonianum, Birisia sp., Coniopteris sp. и Cladophlebis frigida. В одних слоях с фито-
фоссилиями встречаются и остатки ракообразных-филлопод.

Во всех северо-восточных захоронениях мы наблюдаем сходный таксономи-
ческий состав папоротников. Везде многочисленны стерильные перья Onychiopsis 
psilotoides, довольно часто встречаются стерильные и фертильные вайи Vargolopteris 
rossica и заметно участие Cladophlebis frigida, редки Asplenium dicksonianum и Birisia.

В западной части Партизанского бассейна известно несколько местонахождений 
с растительными остатками – ​на правом берегу р. Смолянинка и на восточном побе-
режье Уссурийского залива.

В  бассейне р. Смолянинка первое местонахождение ПТВ  – ​328 находится 
в нижнем течении реки, на правом берегу, за пос. Смоляниново, а второе ПТВ – ​
324 – ​в верхнем течении реки, на правом берегу, к северу от д. Ново-Васильково. Оба 
происходят из литологически похожей пачки переслаивания песчаников и алевро-
литов с линзой (0.5 м) угля, в базальной части грубозернистые песчаники и конгло-
мераты. В алевролитах собраны Onychiopsis psilotoides, Coniopteris saportana (Heer) 
Vachrameev, Coniopteris sp., Birisia sp. и Vargolopteris rossica. Здесь же В. А. Краси-
ловым (Красилов 1967) обнаружены Ruffordia goeppertii (Dunker) Seward и Coniopteris 
burijensis (Zalessky) Seward.

На восточном берегу Уссурийского залива, от бухты Малый Кувшин на севере 
до пос. Подъяпольского на юге, известно 17 местонахождений, в которых встреча-
ются остатки папоротников. Все местонахождения происходят из пачки переслаи-
вания конгломератов, песчаников, туффитов и черных алевролитов с остатками прес-
новодных моллюсков и рыб. Наиболее обильны фитофоссилии в местонахождении 
ПТВ – ​320 в бухте Большой Кувшин, а также в нескольких захоронениях в бухтах 
Андреева, Ильмовая и Пять Охотников.

В  бухте Большой Кувшин, северная проходная завода «Звезда», ПТВ‑320, 
на дневную поверхность выходит пачка переслаивания конгломератов, черных алев-
ролитов, аргиллитов и туфогенных песчаников. Остатки растений собраны в прослое 
неслоистого тонкозернистого песчаника. Среди папоротников наиболее многочис-
ленны Onychiopsis psilotoides (рис. 5A, 5B), часто встречаются Birisia mandshurica 
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Golovneva, Grabovsky et Zolina (рис. 5С, 5D). Они представлены как стерильными, 
так и фертильными перьями, а также корневищами, к которым прикреплены вайи.

Редко были найдены фрагменты перьев и перышек (фертильные) Polypodites sp. 
и Birisia alata (Kryshtofovich) Samylina (рис. 2D), единичны Acrostichopteris sp. 
(рис. 4D) и Ruffordia goeppertii (рис. 4F).

Несколько местонахождений (ПТВ – ​317, 315, 305, 301, 300; 287; т. 28, 29, 
31) фитофоссилий имеется на северном берегу бухты Андреева в такой же пачке, 
как в бухте Большой Кувшин. В этих захоронениях собраны Onychiopsis psilotoides 
и Pelletixia ussuriensis (рис. 2B),

Ruffordia goeppertii, Coniopteris sp., Polypodites sp., Teilhardia tenella (Prynada) 
Krassilov, Cladophlebis frigida и Lobifolia novopokrovskii (Prynada) Rasskazova et 
E. Lebedev (рис. 4E, 4H). Эти или близкие им таксоны указываются и В. А. Краси-
ловым (1967). В пачке среди алевролитов и тонкозернистых песчаников встречаются 
скопления (банки) остатков двустворчатых и брюхоногих моллюсков и ракообразных, 
а в тонкослоистых мелкозернистых песчаниках собраны остатки древних рыб, раков, 
стерильные и спороносные перья и перышки папоротника Teilhardia tenella.

На южном побережье бухты Андреева в такой же пачке, как и на северном, 
имеется ряд местонахождений с фитофоссилиями: ПТВ – ​296 (= т. 36 у В. А. Краси-
лова) на  полуострове Седловидный; ПТВ  – ​298 между поселками Андреево 
и Южный на м. Солнечный; ПТВ – ​299 в поселке Андреево на мысе Базовый. Все 
захоронения приурочены к пачке переслаивания алевролитов и песчаников. Собраны 
редкие остатки стерильных ваий Osmunda denticulata Samylina, Gleichenites porsildii 
Seward, Onychiopsis psilotoides, Coniopteris sp., Lobifolia novopokrovskii, Cladophlebis 
frigida и Vargolopteris rossica. В промежутке между местонахождениями 298 и 299 
встречены банки с пресноводными моллюсками и ракообразными – ​остракодами 
и филлоподами.

Южнее по побережью Уссурийского залива, в бухте Ильмовая, в местонахож-
дениях ПТВ – ​292, 294, 295 и т. 71 у В. А. Красилова, среди песчаников и алев-
ролитов обнаружены единичные Onychiopsis psilotoides, Coniopteris burejensis 
и Cladophlebis sp. Здесь же, на мысе Ильмовый, имеются многочисленные банки 
с пресноводными моллюсками, преимущественно брюхоногими.

Ещё более к югу, в бухте Пять Охотников, ПТВ – ​291 (= т. 37 у В. А. Красилова), 
в пачке переслаивания разнозернистых песчаников и маломощных (0.5 м) сажистых 
углей, среди тонкозернистых песчаников собраны Osmunda denticulata (рис. 3D), 
Onychiopsis psilotoides, Coniopteris burejensis, Asplenium dicksonianum, Birisia alata, 
Polypodites sp. и Vargolopteris rossica.

Таким образом, во всех местонахождениях как восточной части Уссурийского 
залива, так центральной части Партизанского бассейна наблюдается близкий таксо-
номический состав папоротников.

В итоге, рассмотрев встречаемость остатков папоротников во френцевской 
свите бассейна, можно заключить, что Onychiopsis psilotoides является постоянным 
компонентом в этих захоронениях, виды Osmunda denticulata, Coniopteris burejensis, 
Cladophlebis frigida встречаются несколько реже, но наиболее редки Vargolopteris 
rossica, Asplenium dicksonianum и Pelletixia ussuriensis.

Обсуждение
На основании представленных выше данных можно заключить, что таксоно-

мический состав папоротников из альбских захоронений Партизанского бассейна 
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практически постоянен от  севера к  югу, за  исключением отдельных таксонов, 
которые не зафиксированы в том или ином тафоценозе, вероятно, по причине непол-
ноты сборов.

Промышленная угленосность бассейна связана со старосучанской и северосу-
чанской свитами на севере в бассейне р. Партизанская, а во френцевской свите всего 
бассейна имеются только маломощные (до 0.5 м) слои и линзы сажистых углей. 
Также на севере бассейна фиксируются горизонты с морской и пресноводной фауной, 
а на западе (восточный берег Уссурийского залива) отмечаются только континен-
тальные осадки с остатками пресноводных моллюсков и фитофоссилий (Маркевич 
и др. 2000). В западной части бассейна промышленной угленосности нет.

Накопление френцевской свиты происходило на прибрежно-морской равнине, 
где были развиты морские, прибрежно-морские и континентальные отложения (Пере-
печина и др. 1958; Шарудо 1972; Маркевич и др. 2000). Как указывает И. И. Шарудо 
(1972), морские фации на  площади Партизанского каменноугольного бассейна 
распределены неравномерно – ​в центре их распространение возрастает до 72.6%, 
тогда как к краевым частям уменьшается и составляет 22.2%. Для морских фаций 
характерны двустворчатые моллюски Quadratotrigonia (Transitrigonia) fudsinensis 
Mirolubov, Pterotrigonia hokkaidoana (Yeh.), P. pocilliformis (Yok.), Ussuritrigonia 
subpyriformis Konovalov, «Callista» pseudoplana Yabe et Nagao, разнообразные 
Isognomon Lightfoot, Lima Rafinesque и др. (Коновалов 1964; Коновалов, Миролюбов 
1978), которых В. П. Коновалов считал среднеальбскими, что подтверждает находка 
у пос. Владимиро-Александровское представителя расцветшего в альбское время 
ныне вымершего рода бивалвий – ​Inoceramus concentricus Parkinson (Маркевич и др. 
2000). Ископаемые пресноводные моллюски и остатки рыб происходят из континен-
тальных осадков, которые известны в литературе как толща «черных алевролитов». 
Эта толща венчает разрез френцевской свиты. В ней и находится большинство захо-
ронений с фитофоссилиями.

В целом, раннемеловая флора Приморья характеризуется значительным разно-
образием папоротников с хорошо сохранившимися спороносными структурами, 
которые были изучены В. А. Красиловым (1967). В альбских захоронениях френ-
цевской свиты многочисленны остатки Onychiopsis psilotoides. Этот папоротник 
распространен во всем мире со средней юры и до середины мела. Его высокое 
участие в некоторых тафоценозах Партизанского бассейна Приморья обусловлено 
произрастанием на прибрежно-морской равнине с многочисленными реками, прото-
ками, старицами и озерами. Необходимо заметить, что в бухте Большой Кувшин 
(ПТВ – ​320) O. psilotoides представлен корневищами с прикрепленными к ним 
стерильными и спороносными листьями. Этот факт может свидетельствовать о том, 
что захоронение этого папоротника произошло во время наводнения. По мнению 
Марии Фриис (Friis, Pedersen 1990), Onychiopsis, вероятно, рос вдоль системы меан-
дровых поясов и на тыловых отмелях по краю солоновато-водной бухты. Другим 
папоротником из этого местонахождения, который сохранился как целое растение 
(корни, листья), является Birisia mandshurica. Полная сохранность этих папорот-
ников в осадках свидетельствует об отсутствии водного переноса. Их более сильные 
листья часто оставались стоячими в органическом соединении с горизонтальными 
корневищами. Вероятно, слой, содержащий фитофоссилии, образовался во время 
катастрофического наводнения, а растения были частью пионерного растительного 
сообщества, которое занимало низкие полоски суши между руслами (Golovneva et 
al. 2018). Другие папоротники (Acrostichopteris, Polypodites) крайне редки и имеют 
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средние или мелкие фрагменты, что, возможно, указывает на более дальний перенос 
от места произрастания.

В местонахождении ПТВ – ​350, в нижнем течении р. Тигровая, имеются круп-
номерные, хорошей сохранности остатки папоротников Pelletixia ussurienssis, 
Asplenium dicksonianum и Vargolopteris rossica, которые, вероятно, также росли неда-
леко от русла реки. Папоротник Pelletixia ussuriensis В. А. Красилов (1967) описал 
как Pelletieria ussuriensis (Prynada) Krassilov с северного берега бухты Андреева 
в г. Большой Камень. В его коллекции имеются как стерильные, так и фертильные 
перья, тогда как в коллекции автора только стерильные перья. Позднее объём рода 
Pelletieria был пересмотрен, и предложено для этих папоротников новое название – ​
Pelletixia (Watson, Hill 1982).

Папоротник Asplenium (Anemia) dicksonianum появляется преимущественно 
в тафоценозах конца раннего мела и уже становится постоянным компонентом позд-
немеловых растительных сообществ. Его стерильные листья встречены почти во всех 
местонахождениях. Но только в захоронении ПТВ – ​350, в линзе алевролитов, они 
крупномерные, что указывает на его близкое произрастании с местом захоронения.

Vargolopteris rossica был впервые описан В. Д. Принада (Принада 1945) из апта 
Елецкого района, р. Воргол, Липецкая область. Красилов (Красилов 1967) приводит 
этот вид для френцевского комплекса с восточного побережья Уссурийского залива. 
Автором хорошей сохранности отпечатки этого папоротника собраны в ПТВ – ​
350 в линзе алевролитов, где имеются как стерильные, так и спороносные листья. 
Эта линза находится в пачке мелкозернистого песчаника над слоями с морскими 
моллюсками. По сохранности отпечатков можно предположить близость мест произ-
растания и захоронения.

В некоторых захоронениях встречены остатки Osmunda, которые редки или 
единичны. Представители этого рода впервые появляются в юрское время Евро-
Синийской (Bomfleur et al. 2014) и Сибирской палеофлористических областей, 
и встречаются чаще в ранней и позднемеловой эпохах (Красилов 1979; Самылина 
1976, 1988; Vachrameev 1991). В изученных захоронениях с восточного побережья 
Уссурийского залива и в низовьях р. Тигровая Osmunda представлена только фраг-
ментами листьев, что свидетельствует о ее дальнем переносе к месту захоронения.

Таким образом, родовое разнообразие папоротников во френцевском флористи-
ческом комплексе одноименной свиты Партизанского каменноугольного бассейна 
состоит из обычных для раннемелового времени представителей родов Ruffordia, 
Gleichenites, Onychiopsis, Polypodites, Acrostichopteris и Cladophlebis, а также более 
редких и молодых Osmunda, Asplenium, Birisia, Pelletixia, Vargolopteris и Lobifolia. 
Кроме папоротников, в  комплексе принимают участие хвойные Athrotaxopsis, 
Athrotaxites, Sequoia, Podozamites, Elatocladus, Brachiphyllum и др. Выявлены разно-
образные цветковые, среди которых присутствуют Araliaephyllum, Sapindopsis, 
Jixia, Asiatifolium, Achaenocarpites, Ternaricarpites, Dicotylophyllum и др. Из других 
групп растений отмечены единичные цикадофиты, гинкговые, плауновидные, мохо-
образные и хвощевидные (Volynets 2005; Krassilov, Volynets 2008; Волынец, Маркевич 
2018; Golovneva et al. 2018).

Заключение
Проведён детальный анализ распространения папоротников во  френцев-

ской флоре Партизанского каменноугольного бассейна среднеальбского возраста. 
Выявлено, что в тафоценозах преобладают типичные мезозойские папоротники 
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Onychiopsis наряду с представителями молодых эволюционно-продвинутых таксонов 
Asplenium и Birisia.

Все папоротники, вероятно, произрастали на  прибрежно-морской равнине 
с многочисленными реками, протоками, старицами и озерами, а некоторые из них 
(Onychiopsis psilotoides, Birisia mandshurica) входили в состав пионерных расти-
тельных сообществ, распространенных на периодически затапливаемых террито-
риях.
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Аннотация. На основе результатов многолетнего мониторинга пресноводной и прибрежной 

морской ихтиофауны Приморского края критически пересмотрен перечень нуждающихся в охране 
редких видов рыб для новой версии региональной Красной книги. В новый список включены только 
два угрожаемых вида – ​сахалинский осетр Acipenser mikadoi и сахалинский таймень Parahucho perryi, 
которые также занесены в федеральную Красную книгу 2021 г. Остальные 29 видов рыб, приведенных 
в прежней редакции Красной книги Приморского края (2005), исключены из списка по различным 
причинам, подробно рассмотренным в данной публикации.
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Abstract. Based on the results of long-term monitoring of the freshwater and coastal marine ichthyofauna 

of Primorsky Krai, the list of rare fish species in need of protection for the new version of the regional Red 
Data Book has been critically revised. The new list includes only two threatened species – ​Sakhalin sturgeon, 
Acipenser mikadoi, and Sakhalin taimen, Parahucho perryi, which were also listed in the Federal Red Data 
Book published in 2021. The other 29 fish species listed in the former Red Data Book of Primorsky Krai (2005) 
were removed from the list for various reasons, which are discussed in detail in this publication.
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Введение
В прежнюю версию перечня нуждающихся в охране объектов растительного 

и животного мира Приморского края (Перечень…2002), а затем и в Красную книгу 
Приморского края по животным (Красная книга…2005) был занесен 31 вид рыб. 
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В ходе подготовки новой версии краевой Красной книги этот список критически 
пересмотрен с учетом полученных за истекшие 20 лет новых сведений по ихтио-
фауне края, биологии, численности и распространению отдельных видов. На осно-
вании этих данных группой экспертов, ядро которой составили авторы данной публи-
кации, произведена актуальная оценка статусов уязвимости и угроз исчезновения 
пресноводных и прибрежных морских видов рыб, известных в настоящее время 
в водах Приморского края.

При составлении списка за основу взяты принципы формирования Красных 
книг, разработанные при создании новой версии федеральной Красной книги 
(Методические рекомендации… 2006; Красная книга…2021) и Красного списка 
Международного союза охраны природы (МСОП) (IUCN Red List…2001): 1) «виды, 
подвиды, популяции целесообразно заносить в Красную книгу РФ и Красные 
книги её регионов только в случае, если они нуждаются в мерах срочной специа-
лизированной охраны; их утилитарная, научная, эстетическая или иная ценность 
может при этом учитываться лишь как второстепенный критерий»; 2) «необходи-
мость охраны должна быть обоснована объективными данными о состоянии видов 
в разных частях ареала». При оценке природоохранного статуса видов рыб исполь-
зованы критерии и принципы из тех же источников, адаптированные для условий 
Приморского края и апробированные на примере беспозвоночных (Прозорова и др. 
2021). Согласно этим критериям в краевой Красный список в первую очередь вклю-
чаются виды, защищенные на федеральном уровне и занесенные в международный 
список МСОП (The IUCN Red List of Threatened Species 2019). Напротив, исклю-
чению из краевой Красной книги подлежат виды с неясным статусом, если отсут-
ствует объективная оценка риска их исчезновения, либо угрозу их исчезновения 
определить невозможно; виды-космополиты, а также заносные и синантропные; 
виды, известные по единичным находкам; культивируемые виды (популяции) или 
виды, для которых существуют разработанные, испытанные и утвержденные мето-
дические рекомендации и инструкции возобновления численности, применение 
которых не имеет ограничений на территории края; акклиматизированные в крае 
виды и особенно виды-интродуценты, сохранение которых может представлять 
угрозу для существования коренных видов, включая редких и исчезающих, или 
их кормовой базы; промысловые виды, численность которых контролируется 
и существенно не уменьшилась за исторический период; широко распростра-
ненные виды-мигранты, если они не включены в международные Красные книги; 
виды, слабо изученные в плане таксономии и распространения на территории края, 
если они не включены в Красный список МСОП (The IUCN Red List of Threatened 
Species 2019).

Результаты и обсуждение
В результате произведенной оценки природоохранного статуса составлены 

видовые списки рыб на включение и исключение из Красной книги Приморского 
края. Списки представлены в текстовом и табличном виде. Латинские названия 
видов даны в соответствии с современной таксономией, а русские названия, как 
принято в новой версии Красной книги России (2021), приведены в соответствие 
с  правилами русского языка, когда прилагательное ставится перед существи-
тельным. При наличии каких-либо изменений в таксономии видовые названия, 
использованные в прежнем издании краевой Красной книги (2005), заключены 
в квадратные скобки.
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Виды рыб Приморского края для включения в новое издание  
краевой Красной книги

В  результате критического пересмотра группой экспертов списка нужда-
ющихся в охране видов рыб для включения в Красную книгу Приморского края 
рекомендованы только два вида: сахалинский осетр Acipenser mikadoi Hilgendorf, 
1892 и сахалинский таймень Parahucho perryi (Brevoort, 1856) (табл. 1). В новой 
редакции Красной книги России и в списке МСОП сахалинский осетр отмечен как 
находящийся под критической угрозой исчезновения (КР=CR – ​critically endangered) 
(Красная книга… 2021). Действительно, в настоящее время область распространения 
сахалинского осетра резко сократилась и стала ограниченной исключительно водами 
России (южное побережье Хабаровского и северное Приморского краев, а также 
прибрежья Сахалина) (Красная книга…2021), где этот вид повсеместно редок. 
Однако в Приморском крае наметилась положительная тенденция. На основании 
собственных наблюдений и опросов рыбаков в последние годы регулярно фикси-
руются встречи, как отдельных особей, так и небольших групп осетров. Эти рыбы 
встречаются, как в морской прибрежной зоне, так и нижних частях внутренних эсту-
арных зон рек от северной части Тернейского муниципального округа до юга Хасан-
ского муниципального округа. Но поскольку численность сахалинского осетра в крае 
еще очень низка, данному виду сохранена категория статуса редкости 1, установ-
ленная в новой федеральной (Красная книга…2021) и в прежней краевой Красных 
книгах (Красная книга…2005).

Табл. 1. Список нуждающихся в охране редких видов рыб Приморского края для включения 
в новое издание краевой Красной книги.
Tab. 1. List of rare fish species of the Primorsky Krai needing official protection, to include in the new 
regional Red Data Book.

№ 
п.п.

Виды
Species

Красная 
книга 
Прим. 
края 

2005 г.
Red Data 

Book 
of the 

Primorsky 
Krai, 2005

Красная 
книга

РФ
2021 г.

Red Data 
Book of 
Russian 

Federation, 
2021

Катего-
рия

статуса 
редкости

Rarity 
category 

status

Класс Лучеперые рыбы – ​Actinopterygii
Отряд Осетрообразные – ​Acipenseriformes

1. Сахалинский осетр – ​Acipenser mikadoi Hilgendorf, 
1892 [=Acipenser medirostris Ayres, 1854] 1 1 1

Отряд Лососеобразные – ​Salmoniformes

2. Сахалинский таймень – ​Parahucho perryi (Brevoort, 
1856) [=Hucho perryi] 3 1 5

Cахалинский таймень также отмечен в Красном списке МСОП как вид, нахо-
дящийся под критической угрозой исчезновения (КР=CR), и эта оценка не меня-
лась с 2006 г. (Rand 2006), несмотря на некоторое улучшение ситуации. То, что 
состояние вида перестало быстро ухудшаться, отражено в новом томе по животным 
Красной книги России, где вид отмечен как исчезающий (И=EN  – ​endangered) 
только для Приморского края и Сахалинской области, но не для Хабаровского края 
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(Красная книга…2021). Однако, как и осетр, сахалинский таймень на федеральном 
уровне отнесен к первой категории статуса редкости (Красная книга… 2021). Судя 
по ссылкам в тексте видового очерка в Красной книге страны (2021), последние 
публикации о состоянии сахалинского тайменя в Приморском крае (Золотухин, 
Семенченко 2008; Zolotukhin et al. 2013) не были учтены, и цитировались лишь 
устаревшие сведения из краевой Красной книги (2005) о крайне низкой числен-
ности популяций в отдельных реках на северо-востоке края. Вместе с тем имеются 
данные о  гораздо большей численности и количестве популяций сахалинского 
тайменя в Приморье (Золотухин, Семенченко 2008; Zolotukhin et al. 2013), что можно 
объяснить, как большей изученностью, так и реальным ростом численности вида 
в реках края. В пользу последнего предположения свидетельствуют результаты ихти-
ологических обследований водных объектов северо-восточного побережья группой 
сотрудников Тихоокеанского филиала ВНИРО (ТИНРО), работавших под руко-
водством В. А. Назарова в последние несколько лет (эти результаты в дальнейшем 
будут оформлены в отдельную публикацию). Однако уже на основании имеющихся 
данных ясно, что категория статуса редкости сахалинского тайменя в Приморском 
крае должна быть изменена с 3-й (Красная книга…2005) на 5-ю (табл. 1) как у вида, 
постепенно восстанавливающего свою численность (Золотухин, Семенченко 2008). 
Кроме того, имеются неподтверждённые данные о поимке двух особей данного вида 
на юге Приморья в низовьях р. Барабашевка (Хасанский р-н) в 2021 г. Данная поимка 
может свидетельствовать о расширении ареала вида в южном направлении.

Виды рыб Приморского края для исключения из краевой Красной книги
По результатам оценки состояния популяций и природоохранного статуса рыб 

в соответствии с вышеперечисленными критериями потребовалось исключить боль-
шинство видов рыб из Красного краевого списка, составленного в 2002 г. (Пере-
чень…2002). Обоснование исключения для каждого вида приводится ниже в порядке 
их расположения в таблице 2. Краткая формулировка причин исключения также 
отражена в таблице (табл. 2).

Большинство видов рыб удалены из краевого Красного списка из-за недооценки 
их численности и размеров ареалов в прошлых исследованиях и, как следствие, 
отсутствия реальных угроз исчезновения. Многие пресноводные виды являются 
промысловыми и активно добываются в соседнем Китае в трансграничном уссуро-
ханкайском бассейне, а также интенсивно культивируются как обычные объекты 
поликультуры в рыбоводных хозяйствах. Некоторые малоизученные морские виды 
имеют неясный таксономический статус и, возможно, их названия являются сино-
нимами широко распространённых видов. Таким образом, все виды, предложенные 
к исключению из списка, подпадают под один или несколько вышеперечисленных 
отрицательных критериев.

Пять из шести пресноводных видов – ​мелкочешуйный желтопер Plagiognathops 
microlepis (Bleeker, 1871); черный амурский лещ Megalobrama mantschuricus 
(Basilewsky, 1855); черный амур Mylopharyngodon piceus (Richardson, 1845); сом 
Солдатова Silurus soldatovi Nikolsky et Soin, 1948; китайский окунь-ауха Siniperca 
chuatsi (Basilewsky, 1855) – ​традиционные объекты промысла в Китае (Китайский 
ежегодник рыболовства 2015). Причем они не только активно добываются, но и куль-
тивируются с дальнейшим выпуском в природные водоемы (Рыбная экономика Китая 
2013, 2014). Благодаря этому их численность в пресных водах Приморского края 
в последнее десятилетие постепенно росла и к настоящему времени поддерживается 
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Табл. 2. Список видов рыб для исключения из Красной книги Приморского края.
Tab. 2. List of fish species to exclude from the Red Data Book of Primorsky Krai.

№ 
п.п.

Названия видов
Species

Причины исключения
Reasons of exclusion

1 2 3
Отряд Карпообразные – ​Cypriniformes

1. Мелкочешуйный желтопер – ​Plagiognathops 
microlepis (Bleeker, 1871)

Отсутствие угрозы вследствие ста-
билизации численности (Новомод-
ный и др. 2004; Китайский ежегод-
ник…2013, 2014; Горяинов и др. 2014; 
Рыбная экономика… 2015; Антонов 
и др. 2019)

2.
Черный амурский лещ – ​Megalobrama 
mantschuricus (Basilewsky, 1855) [= Megalo-
brama terminalis (Richardson, 1846)]

Отсутствие угрозы вследствие восста-
новления численности (Новомодный 
и др. 2004; Китайский ежегодник… 
2013, 2014; Горяинов и др. 2014; Рыб-
ная экономика… 2015; Антонов и др. 
2019)

3. Черный амур – ​Mylopharyngodon piceus 
(Richardson, 1845)

Отсутствие угрозы вследствие восста-
новления численности в результате 
культивирования в приграничных во-
доёмах Китая (Новомодный и др. 2004; 
Китайский ежегодник… 2013, 2014; 
Горяинов и др. 2014; Рыбная экономи-
ка… 2015; Антонов и др. 2019)

Отряд Сомообразные – ​Siluriformes

4. Сом Солдатова – ​Silurus soldatovi Nikolsky 
et Soin, 1948

Отсутствие угрозы вследствие ста-
бильного роста численности (Ново-
модный и др. 2004; Китайский ежегод-
ник… 2013, 2014; Горяинов и др. 2014; 
Рыбная экономика… 2015; Антонов 
и др. 2019)

5. Косатка-крошка – ​Tachysurus argentivittatus 
(Regan, 1905) [= Mystus mica Gromov, 1970]

Отсутствие угрозы вследствие ста-
бильно высокой численности (Бара-
банщиков 2005; Горяинов и др. 2014; 
Антонов и др. 2019)

Отряд Окунеобразные – ​Perciformes

6. Китайский окунь, или окунь-ауха – ​
Siniperca chuatsi (Basilewsky, 1855)

Отсутствие угрозы вследствие ста-
бильного роста численности (Ново-
модный и др. 2004; Китайский ежегод-
ник… 2013, 2014; Горяинов и др. 2014; 
Рыбная экономика… 2015; Антонов 
и др. 2019)

7. Морской судак – ​Lateolabrax japonicus 
(Cuvier, 1828) Неаборигенный вид, южный мигрант

8. Дальневосточная зубатка – ​Anarhichas ori-
entalis Pallas, 1814

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

9. Люмпен Павленко – ​Lumpenopsis pavlenkoi 
Soldatov, 1915

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

10. Красная собачка Павленко – ​Ascoldia varie-
gata Pavlenko, 1910

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

11. Усатый морской петушок – ​Alectrias cirra-
tus (Lindberg, 1938)

Отсутствие угрозы (обнаружение мно-
гочисленных популяций в прибрежье 
Среднего и Южного Приморья)
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1 2 3

12. Эулоф Таннера – ​Eulophias tanneri Smith, 
1902

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

13. Касаткия – ​Kasatkia memorabilis Soldatov et 
Pavlenko, 1915

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

14. Ликод Ушакова – ​Lycodes uschakovi Popov, 
1931

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

15. Давидиджордания, ликод Джордена – ​
Davidijordania jordaniana Popov, 1936

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

16. Яшероголовый ликод Джордена – ​
Davidijordania lacertina (Pavlenko, 1910)

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

17. Пятнистая крузенштерниелла – ​Krusen-
sterniella maculata Andriashev, 1938

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

18. Широкорот красивый – ​Neozoarces pulcher 
Steindachner, 1880

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

Отряд Скорпенообразные – ​Scorpaeniformes

19. Бычок Державина – ​Radulinopsis derzhavini 
Soldatov et Lindberg, 1930

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

20. Вильчатошипый крючкорог – ​Artedielloides 
auriculatus Soldatov, 1922

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

21.
Тонкохвостый ицел – ​Icelus stenosomus 
Andriashev, 1937 [=Ицел приплюснутый – ​
Icelus uncinalis stenosomus Andriashev, 1937]

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

22. Чешуйчатый ицел – ​Icelus rastrinoides 
Taranetz, 1936

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

23. Длинношипый бычок Берга – ​Taurocottus 
bergi Soldatov et Pavlenko, 1915

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

24.
Головастиковидный бычок, красногубый 
эуримен – ​Eurymen gyrinus Gilbert et Burke, 
1912

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

25. Головастиковидный бычок Басаргина – ​
Eurymen bassargini Lindberg, 1930

Неясный таксономический статус 
(возможно, является синонимом вида 
Eurymen gyrinus Gilbert & Burke, 1912)

26. Подкаменщик Черского – ​Сottus czerskii 
Berg, 1913

Отсутствие угрозы (стабильно высокая 
численность в реках Среднего  
и Северного Приморья)

27. Западный ботрогон – ​Bothragonus occiden-
talis Lindberg, 1935

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

28. Западный анаплогон – ​Anoplagonus occiden-
talis Lindberg, 1950

Отсутствие угрозы (новые данные 
по биологии вида)

29. Липарис татарский – ​Liparis tartaricus 
Soldatov, 1930

Неясный таксономический статус – ​
(возможно, является синонимом ши-
роко распространенного вида Liparis 
frenatus (Gilbert & Burke, 1912))

Окончание табл. 2

на достаточно высоком уровне (Новомодный и др. 2004; Горяинов и др. 2014; Антонов 
и др. 2019). Этому в немалой степени также способствовали регулярно проводимые 
мероприятия в рамках соглашения между правительством Российской Федерации 
и правительством Китайской Народной Республики о сотрудничестве в области 
охраны, регулирования и воспроизводства живых водных ресурсов в приграничных 
водах рек Амур и Уссури от 27 мая 1994 г.
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Шестой пресноводный вид – ​косатка-крошка Tachysurus argentivittatus (Regan, 
1905) не является объектом промысла. Однако его включение в краевой Красный 
список (Перечень объектов… 2002), а затем и в Красную книгу Приморского края 
(2005) было сомнительным изначально из-за скудости информации по биологии 
этого вида. После интенсивных полевых исследований и ихтиологических съемок 
по программам ТИНРО стало ясно, что вид не является редким, малочисленным 
или распространенным на ограниченной территории (акватории). Косатка-крошка 
оказалась довольно обычной в бассейне оз. Ханка и р. Уссури на затишных участках 
с малыми глубинами, песчаным или песчано-илистым дном и высшей водной расти-
тельностью (Герштейн 2003; Горяинов и др. 2014). Более того, выяснилось, что это 
один из самых массовых видов косаток в бассейне р. Амур (Барабанщиков 2005; 
Антонов и др. 2019). В поставленные на ночь ловушки в местах обитания этого вида 
может попадаться по 500–700 «крошек», в то время как обычного промыслового вида 
косатки-скрипуна (Tachysurus sinensis Lacepede, 1803) – ​не более 20 штук. Кроме 
того, из-за малых размеров отлов косатки-крошки возможен только мелкоячейными 
орудиями лова, которые применяются рыбаками крайне редко. В связи с высокой 
численностью и широким распространением, а также отсутствием угрозы перелова 
косатка-крошка выведена из Красной книги Приморского края.

Из окунеобразных в прежней редакции краевой Красной книги помимо прес-
новодной аухи фигурировали 12 морских видов. Морской судак или японский 
морской судак Lateolabrax japonicus (Cuvier, 1828) действительно довольно редок 
в прибрежных водах края, как в южных (Соколовский и др. 2011), так и в северных 
районах Приморья (Колпаков и др. 2005). Этот низкобореальный, субтропический, 
приазиатский вид у нас в крае считается неаборигенным, мигрирующим в летний 
период с юга вдоль побережья Корейского п-ова, и поэтому исключен нами из Крас-
ного списка Приморского края.

Что касается остальных 11-ти морских окунеобразных рыб, таких как дальне-
восточная зубатка Anarhichas orientalis Pallas, 1814 (крупный пищевой вид); люмпен 
Павленко Lumpenopsis pavlenkoi Soldatov, 1915 (мелкий донный обитатель элиторали 
Японского и южной части Охотского морей); красная собачка Павленко Ascoldia 
variegata Pavlenko, 1910 (мелкий широкобореальный донный вид); эулоф Таннера 
Eulophias tanneri Smith, 1902; касаткия Kasatkia memorabilis Soldatov et Pavlenko, 
1915; ликод Ушакова Lycodes uschakovi Popov, 1931; давидиджордания Davidijordania 
jordaniana Popov, 1936; яшероголовый ликод Джордена Davidijordania lacertina 
(Pavlenko, 1910); пятнистая крузенштерниелла Krusensterniella maculata Andriashev, 
1938 (мелкие донные виды); широкорот красивый Neozoarces pulcher Steindachner, 
1880 (мелкий донный вид с обширным приазиатским ареалом); усатый морской 
петушок Alectrias cirratus (Lindberg, 1938) – ​их численность оказалась недооце-
ненной из-за недостатка информации. Например, дальневосточная зубатка – ​широ-
кобореальная крупная (более 1 м в длину) пищевая рыба, придонная, не образующая 
скоплений (Соколовский и др. 2011), но регулярно наблюдаемая ныряльщиками 
в водах северного Приморья. А гораздо более мелкий (до 16 см в длину) широ-
корот красивый, по уточненным данным, встречается в прибрежных водах Кореи 
и российского Дальнего Востока на север до Камчатки и вполне обычен вдоль всего 
побережья Приморского края (Соколовский и др. 2011). Остальные из вышепере-
численных рыб так же, как выяснилось, характеризуются стабильной численно-
стью, но малозаметны и редко попадают в уловы, поскольку имеют малые размеры 
и держатся у дна, скрываясь в его неровностях либо на большой глубине.
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Отдельно отметим описанного в водах Приморья усатого морского петушка. Этот 
мелкий донный вид был известен по единичным находкам в заливах Петра Великого 
и Владимира, но во время водолазного обследования прибрежий на северо-востоке 
края было обнаружено его повсеместное присутствие на всех отработанных станциях.

Кроме окунеобразных из Красного списка удалены все 11 видов скорпено-
образных рыб – ​10 морских видов и один пресноводно-эстуарный подкаменщик 
Черского Сottus czerskii Berg, 1913. Несмотря на малочисленные литературные 
данные о поимках подкаменщика Черского в водах южной части япономорского 
бассейна (Соколовский и др. 2011), в реках Среднего и Северного Приморья сохраня-
ется стабильно высокая численность данного вида (личное сообщение С. В. Шедько).

Два вида скорпенообразных – ​головастиковидный бычок Басаргина Eurymen 
bassargini Lindberg, 1930 и липарис татарский Liparis tartaricus Soldatov, 1930 исклю-
чены из Красного списка по причине их неясного таксономического статуса. Первый, 
вероятно, является младшим синонимом красногубого эуримена Eurymen gyrinus 
Gilbert et Burke, 1912, а второй – ​синонимом широко распространенного вида Liparis 
frenatus (Gilbert et Burke, 1912).

Остальные восемь морских видов скорпенообразных  – ​бычок Державина 
Radulinopsis derzhavini Soldatov et Lindberg, 1930; вильчатошипый крючкорог 
Artedielloides auriculatus Soldatov, 1922; тонкохвостый ицел Icelus stenosomus 
Andriashev, 1937; чешуйчатый ицел Icelus rastrinoides Taranetz, 1936; длинношипый 
бычок Берга Taurocottus bergi Soldatov et Pavlenko, 1915; головастиковидный бычок 
Eurymen gyrinus Gilbert et Burke, 1912; западный ботрогон Bothragonus occidentalis 
Lindberg, 1935; западный анаплогон Anoplagonus occidentalis Lindberg, 1950 – ​так же 
оказались не столь редки, как считалось ранее. В основном это некрупные донные 
рыбы, редко попадающиеся в уловах (Соколовский и др. 2011), из чего был сделан 
ошибочный вывод об их низкой численности и угрожаемом положении. Анализ более 
обширного материала, нативные наблюдения в ходе водолазных работ, подводная кино- 
и фотосъемка позволили узнать много нового о биологии этих видов и более адекватно 
оценить их статус, который оказался далек от угрожаемого. Эти виды не нуждаются 
в специальных мерах защиты, а стабильное состояние их популяций обеспечивается, 
в том числе, обширностью ареалов и разнообразием подходящих биотопов.

Заключение
В новый перечень нуждающихся в охране редких и угрожаемых видов рыб для 

новой редакции краевой Красной книги включены лишь два вида – ​сахалинский 
осетр Acipenser mikadoi Hilgendorf, 1892 и сахалинский таймень Parahucho perryi 
(Brevoort, 1856), которые также занесены в федеральную Красную книгу 2021 г. Для 
сахалинского осетра сохранена категория статуса редкости 1, а для сахалинского 
тайменя эта категория изменена с 3-й на 5-ю в связи с выраженной тенденцией 
восстановления численности вида в реках северо-восточного япономорского побе-
режья Приморского края. По сравнению с предыдущим изданием Красной книги 
Приморского края (2005) новый Красный список рыб сокращен максимально за счет 
исключения 29-ти видов, для которых отсутствует угроза исчезновения, либо они 
имеют неясный таксономический статус или являются чужеродными мигрантами.
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Индикаторные особенности и жизненный цикл пресноводной 
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Аннотация. Пресноводная водоросль Hydrurus foetidus (Villars) Trevisan рассматривается как тест-
объект, указывающий на высокое качество воды в водоемах. Приводится описание жизненного цикла 
водоросли из р. Кедровая юга Приморского края.

Ключевые слова: Hydrurus foetidus, жизненный цикл, тест-объект, качество воды.

Bioindicator features and life cycle of freshwater algae  
Hydrurus foetidus (Villars) Trevisan

Lubov A. Medvedeva
Federal Scientific Center of the East Asia Terrestrial Biodiversity, Far Eastern Branch of the 

Russian Academy of Sciences, Vladivostok, 690022, Russian Federation
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Abstract. The freshwater algae Hydrurus foetidus (Villars) Trevisan is considered to be a bioindicator of 
water quality. This paper describes the life cycle of the algae from the Kedrovaya River (south of Primorsky 
Krai).

Keywords: Hydrurus foetidus, life cycle, bioindicator, water quality.

Введение
Водоросли являются первичным и очень информативным объектом для оценки 

состояния пресноводных экосистем. Многие водоросли могут считаться показа-
телями качества пресных вод (Сладечек 1967; Унифицированные методы… 1984; 
Баринова и др. 2006). В зависимости от видового состава водорослей и степени 
их развития можно судить об уровне загрязнения водоема и делать выводы о его 
санитарно-биологическом и экологическом состоянии без подробных гидрохимиче-
ских исследований (Sládeček 1986; Stoermer, Smol 1999).

Цель настоящей работы –  изучение жизненного цикла водоросли Hydrurus 
foetidus из р. Кедровая и оценка индикаторной роли данного вида относительно каче-
ства воды.

Материал и методы
Материалом послужили обрастания Hydrurus в русле р. Кедровая на экспери-

ментальном участке реки, расположенном в 800 м выше базы заповедника «Кедровая 
падь». В разные периоды времени (апрель-ноябрь 1993 г., март-июль 1994 г., май-
октябрь 2005 г.) проводилось визуальное наблюдение за скоплениями водоросли.

Результаты и обсуждение
В отдельных водоёмах насчитывается от нескольких десятков до нескольких 

сотен видов пресноводных водорослей из разных отделов. Около половины из них 
служат показателями качества воды. Для оценки санитарного состояния водоемов 
по сообществам водорослей специалист должен обладать навыками микроскопи-
рования и обработки природного материала, уметь пользоваться специальными 
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систематическими определителями, что чаще всего недоступно неспециалистам. 
Однако имеется один вид пресноводных водорослей, который по своим морфоло-
гическим признакам легко определяется без дополнительных навыков и поэтому 
может служить прекрасным индикатором качества воды. Это Hydrurus foetidus 
(Villars) Trevisan, 1848 – ​представитель отдела Ochrophyta. Данная водоросль счита-
ется олиго-ксеносапробионтом, имеет сапробный индекс 0.7, то есть является пока-
зателем очень чистых вод. При наличии этого вида можно с уверенностью говорить 
о хорошем качестве воды в водоеме.

Колонии H. foetidus представляют собой макроскопические, сильно ослизнённые 
тяжи, косички или ветвящиеся кустики светло- или тёмно-коричневого цвета, дости-
гающие от 1 до 30 и более сантиметров в длину (рис. 1).

При микроскопическом изучении гидрурус выглядит как разнообразно развет-
влённые кустики, состоящие из общей слизистой массы, в которую погружены 
овально-треугольные желтовато-бурые клетки, густо расположенные на периферии 
и более рыхло в центральной части слизи колонии (так называемая пальмеллоидная 
структура). В колониях почти всегда можно различить главный ствол и боковые 
разветвления (рис. 2A, 2B). При большом увеличении в клетках виден один крупный 
постенный чашевидный хлоропласт с одним голым пиреноидом. В живых клетках 
можно увидеть зёрнышко лейкозина (запасное питательное вещество), несколько 
пульсирующих вакуолей, а после окраски и центральное ядро. В кончике каждого 
ответвления имеется только одна верхушечная (апикальная) клетка. Таллом может 
расти только за счет деления этих клеток, таким образом осуществляется верху-
шечный рост главной оси и каждого ее ответвления. При бесполом размножении 

Рис. 1. Водоросль Hydrurus foetidus в р. Кедровая ранней весной. Фото А. Ю. Семен
ченко, март 2005.
Fig. 1. Algae Hydrurus foetidus in the Kedrovaya River in early spring. Photo by 
A. Yu. Semenchenko, March 2005.
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в клетках боковых ветвей колонии формируются одножгутиковые зооспоры тетраэ-
дрической формы. Цисты у гидруруса шаровидные, с экваториальным утолщением 
оболочки в виде полукольца. Водоросли имеют неприятный запах, особенно усили-
вающийся при отмирании.

Hydrurus foetidus обычен в быстро текущих холодных родниковых или талых 
водах, в горных и предгорных реках, ручьях. В высокогорных и арктических усло-
виях вегетирует на протяжении всего года. В более теплых районах развивается 
обычно весной или осенью, в больших количествах прикрепляясь к камням, брёвнам, 
мхам, различным твёрдым субстратам (рис. 2C, 2D). После схода льда водоросли, как 
правило, захватывают всю поверхность дна, освободившегося от ледяного покрова, 
и зачастую образуют сплошные слизистые ковры, покрывающие русло реки (рис. 1).

В  реке Кедровой, протекающей в  пределах заповедника «Кедровая падь» 
(Приморский край), нами проводилось длительное наблюдение за вегетированием 
этой водоросли, первые небольшие косички которой появляются на камнях в русле 
реки практически сразу после схода льда (март). По мере очищения реки от ледя-
ного покрова заросли H. foetidus значительно разрастаются и на некоторых участках 
покрывают дно сплошным слизистым ковром. Наличие небольшого снежного 
покрова практически не вызывает высокого подъема уровня талых вод, что позво-
ляет гидрурусу вегетировать довольно длительное время, вплоть до прохождения 
сильных дождевых паводков.

Рис. 2. Hydrurus foetidus: A, B – ​клеточная структура водоросли; C, D – ​обрастание водоросли 
на камнях. Фото Л. А. Медведевой (A, B) и А. Ю. Семенченко (C, D).
Fig. 2. Hydrurus foetidus: A, B – ​cell structure of the algae; C, D – ​algal fouling on stones. Photo 
by L. A. Medvedeva (A, B) and A. Yu. Semenchenko (C, D).
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Известно, что Приморский край находится в зоне муссонного климата, поэтому 
в июле-августе здесь часто проходят ливневые осадки, продолжающиеся несколько 
дней и вызывающие подъем уровня воды до 2.5 м (Медведева 2001). Паводковые 
воды приводят к перемешиванию камней в русле реки и помутнению воды, что 
в свою очередь вызывает исчезновение водорослевых обрастаний и в первую 
очередь  – ​мягких скоплений гидруруса. После окончания паводка первыми 
каменное русло колонизируют диатомовые водоросли, которые в период межени 
достигают массового развития. Косички гидруруса в летнее время практически 
отсутствуют. Осенью водный баланс стабилизируется, значительных колебаний 
уровня воды нет, и гидрурус вновь появляется. С приходом зимы водоросли оста-
ются под ледяным покровом и, по-видимому, находятся в угнетенном состоянии, 
так как толщина льда довольно внушительна и не позволяет проникать солнечным 
лучам. С приходом весны цикл повторяется. Однако в некоторые маловодные годы 
при длительной стабилизации уровня воды водорослевые пленки развиваются 
в огромных количествах, что приводит к полному зарастанию русла, особенно 
по берегам реки на участках с глубиной 2–5 см. Устранение подобных обрастаний 
и очистка от них русла реки происходят только в периоды паводков (Богатов 1994; 
Медведева 2014).

Hydrurus foetidus обнаружен практически во всех нижеперечисленных заповед-
никах и национальных парках Дальнего Востока России:

Приморский край – ​национальный парк «Земля леопарда», включая запо-
ведник «Кедровая падь» (реки Кедровая, Барабашевка, Пойма); заповедник «Сихотэ-
Алинский» (реки Серебрянка, Заболоченная, Ясная, Джигитовка, Куналейка, Ханова, 
ключи Глубокий, Горелый, Поднебесный, Зимовейный, Сопливый, Дьячковский, 
Тихий, Еловый, Медвежий, Солонцовый, Сахалинский, Второй, Ивановский, Бело-
бородовский, Березовый, Баженов, Козлы, Невидимка); заповедник «Уссурийский» 
(р. Комаровка); национальный парк «Зов тигра», заповедник «Лазовский» (реки 
Уссури, Киевка, малые водотоки их бассейна); национальный парк «Удэгейская 
легенда» (реки Арму, Обильная, Крапивная, Микула); национальный парк «Бикин» 
(р. Зева, ключ Антоновский).

Хабаровский край – ​заповедник «Буреинский» (р. Бурея); заповедник «Комсо-
мольский» (р. Малая Таландинка, ручьи Холодный, Пимигли); заповедник «Ботчин-
ский» (р. Ботчи); национальный парк «Анюйский» (р. Анюй).

Амурская область – ​заповедник «Зейский» (р. Большой Гармакан); заповедник 
«Норский» (р. Нора).

Еврейская автономная область – ​заповедник «Бастак» (р. Быдыр).

Заключение
Hydrurus foetidus является показателем очень чистых, свободных от органиче-

ского загрязнения вод. Эта водоросль легко определяется по внешнему виду, а ее 
наличие в водоёме указывает на хорошее качество природной воды, I–II классов 
чистоты.
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Аннотация. Палеогеномика известна как полногеномный анализ древней ДНК. В данной работе 
дан краткий обзор достижений палеогеномики, включая еë историю и методы исследования. В част-
ности, с позиции палеогеномных данных обсуждаются вопросы эволюции человека, гибридизации 
гоминид (неандерталец, денисовец) и человека современного морфологического типа, трансконти-
нентальные миграции древнего человека из Сибири в Америку, миграции народов ямной культуры 
в обширных евразийских степях, происхождения исчезнувших (этруски, скифы) и современных (насе-
ление Цингхай-Тибетского нагорья, аварцы) народов, одомашнивания животных и растений, влияния 
изменения климата на биоразнообразие, биологии сохранения и систематики, а также эволюции пато-
генов. В качестве направлений будущего развития палеогеномики обсуждаются перспективы эволю-
ционной медицины, метилирования древней ДНК, ее извлечения из отложений и эфиппиальных яиц, 
а также возможности восстановления исчезнувших видов.
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Abstract. Paleogenomics is known as the whole genome analysis of ancient DNA (aDNA). This paper 
provides a brief overview of the achievements of paleogenomics, including its history and research methods. 
In particular, issues of human evolution, hominid (Neanderthal, Denisovans) and modern morphological type 
humans hybridization, transcontinental migrations of ancient humans from Siberia to America, migrations of 
peoples of the Yamnaya culture in the vast Eurasian steppes, the origin both of the extinct (Etruscans, Scythians) 
and of the modern (Qinghai-Tibetan Plateau populations, Avars) peoples are discussed from the perspective 
of paleogenomic data, domestication of animals and plants, impacts of climate change on biodiversity, 
conservation biology and taxonomy, and evolution of pathogens. The prospects of evolutionary medicine, 
aDNA methylation, the use of aDNA from sediments and ephippial eggs, as well as the possibility of restoring 
extinct species are discussed as directions for the future development of paleogenomics.
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Введение
Палеогеномика, также известная как полногеномный анализ древней ДНК 

(ancient DNA – аDNA), оказывает огромное влияние на  развитие современной 
науки, помогая в решении широкого круга эволюционных, палеоэкологических 
и археологических вопросов, зачастую меняя прежние представления и открывая 
новые перспективы. Древняя ДНК позволяет наблюдать изменение в генетическом 
разнообразии во времени и документировать ход эволюционных событий. Благо-
даря палеогеномике стало возможным исследовать, «как отбор формирует геномы 
в течение продолжительных периодов времени, как события миграции и примеси 
порождают современные паттерны генетической изменчивости, как виды приобре-
тают генетические варианты, обеспечивающие преимущества приспособленности 
в условиях новых ограничений отбора, и как популяции растений и животных 
реагируют на изменение окружающей среды, болезнь или деятельность человека» 
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(Brunson, Reich 2019, с. 320). Таким образом, древняя ДНК может быть использо-
вана для тестирования связей между событиями окружающей среды и эволюци-
онными изменениями в популяциях, уточнения эволюционных отношений между 
видами и для обеспечения калибровки молекулярных часов, выявления криптиче-
ских взаимоотношений между исчезнувшими и современными популяциями, а также 
для изучения эволюции генома, включая эволюцию патогенности (Shapiro, Hofreiter 
2014). Геномные данные древних людей и архаичных гоминид дают новое представ-
ление об адаптации человека к изменяющейся окружающей среде, сельскохозяй-
ственному образу жизни и патогенам, об эволюции человека и ее последствий для 
поведения человека (Marciniak, Perry 2017). Палеогеномика пересмотрела вымершее 
разнообразие, обнаружила скрытую миграцию фауны, выявила прошлые события 
гибридизации и т. д. (Peltzer et al. 2016). Более того, новые технологии геномного 
анализа дают надежду на возрождение вымерших видов (Sandler 2014). Хотя боль-
шинство исследований сосредоточено на истории популяций человека, максимальное 
среднее количество цитирований связано со статьями по применению древней ДНК 
в эволюционных исследованиях. Наиболее бурно развивается направление палеоге-
номики, связанное с реконструкцией экологической истории и генетикой сохранения 
видов (Pinakhina, Chekunova 2020).

История становления и методы
Палеогеномика имеет сравнительно недолгую историю. Исследования древней 

ДНК начались в середине 1980-х гг. одновременно в двух лабораториях, Сванте Паабо 
(Svante Pääbo; Нобелевская премия 2022 по физиологии и медицине за открытия 
в области генома вымерших гоминидов и эволюции человека) в Швеции и Алана 
Вилсона (Allan Wilson) в США. Первая последовательность древней ДНК, была 
выделена из шкуры вымершего вида семейства зебр Equus quagga quagga Boddaert, 
1785, хранившейся в музее (Higuchi et al. 1984), а первая последовательность древней 
ДНК человека выделена из тканей египетской мумии возрастом более 4400 л. (Pääbo 
1985). Исследование молекул ДНК, сохранившихся с течением времени, открыло 
доступ к доисторической генетической информации и нашло широкое применение, 
в том числе в таксономии, палеонтологических реконструкциях, популяционной 
генетике, гуманитарных аспектах и т. д. Однако низкая сохранность, посмертная 
модификация ДНК и наличие в образцах ингибиторов сильно усложняли работу 
с древней ДНК. Поэтому первые исследования проводились в основном на после-
довательностях митохондриальной ДНК (Челомина 2006).

Достижения в области извлечения ДНК и новые технологии секвенирования 
(next generation sequencing – ​NGS) значительно расширили возможности изучения 
древних геномов. Недавнее развитие методов обогащения (использование специ-
альных приманок для захвата фрагментов древней ДНК) позволяет изучать образцы, 
которые ранее считались непригодными для анализа. Древняя ДНК характеризу-
ется повреждениями, которые накапливаются с течением времени. К ним относятся 
депуринизация, приводящая к потере азотистого основания, дезаминирование, 
в результате которого метилированный цитозин превращается в тимин, образование 
перекрестных связей и высокая фрагментация структуры молекулы. Стратегии обога-
щения используются либо во время создания геномной библиотеки (предпочтительно 
для включения поврежденных фрагментов древней ДНК), либо после создания 
библиотеки (для разделения эндогенных и  экзогенных фракций путем отжига 
с определенным набором зондов, в растворе или на микрочипах, с предполагаемыми 
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мишенями захвата размером примерно от 16 т. п. н. до 3 Гб) (Orlando et al. 2015). 
Другие стратегии, используемые для улучшения извлечения древней ДНК, вклю-
чают целенаправленное расщепление ДНК микробов из окружающей среды, обога-
щение повреждённой матрицы (выборочное нацеливание на повреждённую ДНК 
во время подготовки библиотеки одноцепочечной ДНК), обогащение мишени без 
удлинения в растворе (на основе гибридизации мишень-зонд), твердофазное обога-
щение мишеней ДНК (прямое применение микрочипов) и обогащение всего генома 
(захват всего генома в растворе – ​whole-genome in solution capture, WISC). В WISC 
специально разработанные биотинилированные РНК‑зонды отжигаются с одноцепо-
чечной ДНК (денатурируются температурой), несгибридизовавшаяся ДНК элюиру-
ется, а связанная ДНК (обогащенная библиотечная фракция) высвобождается после 
обработки РНКазой, амплифицируется и секвенируется (Orlando et al. 2015).

Однако низкое содержание эндогенной ДНК, короткая длина фрагмента 
и паттерны неправильного включения требуют новых специализированных методов 
для успешной реконструкции древних геномов. В этих целях используются специ-
ально разработанные программные обеспечения PALEOMIX (набор конвейеров 
и инструментов, предназначенных для быстрой обработки данных высокопроиз-
водительного секвенирования) и EAGER (effective ancient genome reconstruction – ​
эффективная реконструкция древнего генома). Эти методы упрощают анализ наборов 
геномных данных, помогают предварительно обрабатывать, картировать, аутентифи-
цировать, оценивать качество образцов древней ДНК и предоставляют инструменты 
для обнаружения, фильтрации и анализа вариантов (Peltzer et al. 2016; Lan, Lindqvist, 
2019; Lan et al. 2022).

Современные технологии высокопропускного секвенирования и биоинфор-
матики позволяют успешно извлекать и анализировать геномы из окаменелостей 
возрастом более 100 млн л. Первые палеогеномные работы с помощью NGS позво-
лили получить примерно 13 Mb ядерной ДНК из 28 000 летних останков мамонта 
(Poinar et al. 2006) и около 1 Mb ДНК неандертальца (Green et al. 2006). В насто-
ящее время известны геномные данные для разных видов животных, от недавно 
вымерших, таких как тасманийский тигр (исчезнувший около 100 л. н.), до живших 
десятки или сотни тыс. л. н., например, шерстистого носорога, пещерного медведя 
и древней лошади (время вымирания примерно 18 000, 270 000 и 560 000 л. н. соот-
ветственно) (Mitchell, Rawlence 2021). Использование геномных данных позво-
ляет проводить исследования эволюционной истории современных и вымерших 
видов, расширяя наше понимание молекулярных основ видообразования, адап-
тации и восприимчивости к болезням. Эта область исследований опирается на два 
основных подхода, макро- и микроэволюционный (или синхронный и аллохрони-
ческий, соответственно). Первый подход сравнивает современные геномы с рекон-
струкцией геномов предков в рамках глубоких временных масштабов (миллионы 
лет). Второй основан на прямом секвенировании палеонтологического материала, 
сохранившегося в течение последних 10 000 л. Геном предков – ​это «медианный» 
(или «промежуточный») геном, состоящий из эталонного порядка генов, общего 
для всех современных видов. Такие минимальные предковые геномы реконструи-
руются в четыре этапа: 1 – идентификация консервативных или дуплицированных 
генов, 2 – выявление синтении в группах консервативных соседних генов, 3 – рекон-
струкция смежных наследственных регионов, содержащих гены, которые сохраня-
ются у всех исследованных видов, и 4 – реконструкция предкового генома с протохро-
мосомами и переупорядоченными протогенами (Pont et al. 2019). В частности, такие 
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исследования обнаружили высокую стабильность геномов плацентарных млекопи-
тающих, позволили предположить, что изменения окружающей среды могли влиять 
на пластичность генома, и это дало начало ключевых адаптивных биологических 
функций (например, обонятельные рецепторы), показали поразительное сохранение 
синтении на протяжении примерно 320 млн л. эволюции позвоночных и позволили 
реконструировать анцестральный геном млекопитающих (Pont et al. 2019; Damas et 
al. 2022).

Объекты исследований и основные результаты
Человек и гоминиды
Высококачественные геномы архаичных людей позволяют исследовать недавнюю 

эволюцию человека и определять важные изменения, особенно связанные с мозгом, 
которые делают нас «полностью людьми» (Kuhlwilm, Boeckx 2019). Удивительно, 
но согласно графу рекомбинации предковых геномов человека (279 геномов), неан-
дертальца (два генома) и денисовца (один геном), только 1.5–7% генома современ-
ного человека уникальны для Homo sapiens Linnaeus, 1758 и связаны с работой голов-
ного мозга и нервной системы (Schaefer et al. 2021). ДНК неандертальца появилась 
в геноме человека около 74 000 л. н.; всплеск развития специфических для человека 
мутаций происходил дважды, 600 000 и 200 000 л. н., и был вызван или природными 
явлениями, или другими факторами (Schaefer et al. 2021).

Геномные данные вымерших гоминид существенно дополняют наше представ-
ление о происхождении современного человека. За последние 200 000–300 000 л. 
между разными древними гоминидами происходило скрещивание, и следы этих 
событий сохранились в геномах современного человека. Установлено, что у ныне 
живущих людей 1–3% ДНК произошло от  неафриканских популяций, причем 
у современных людей из Океании 2–4% ДНК произошли от денисовцев (Hubisz et al. 
2020). Согласно геномному анализу, линии неандертальцев и денисовцев разошлись 
не позднее 390 000 л. н. (Slon et al. 2018), а их общий предок отделился от предков 
современных людей 550 000–765 000 л. н. (Prufer et al. 2014). События древней 
гибридизации были подтверждены секвенированием генома из кости Денисовой 
пещеры на Алтае, показавшим, что находка принадлежит девочке, мать которой 
была неандерталкой, а отец – ​денисовцем (Slon et al. 2018). Интересно, что по имею-
щимся на сегодня данным, большая часть неандертальской ДНК в геноме совре-
менного человека получена в результате единственного смешения, которое прои-
зошло после выхода человека из Африки, тогда как с денисовцами современные 
люди смешивались в разных регионах несколько раз (Kerner et al. 2021a). Вероятно, 
смешение с неандертальцами и денисовцами сыграло важную роль в истории био-
логической адаптации современного человека. От неандертальцев люди приобрели 
аллели, связанные с более светлой кожей, что способствовало выработке витамина Д 
в северных широтах с низким уровнем УФ. От денисовцев люди получили гаплотип, 
связанный с высотной толерантностью в тибетских популяциях, а также гаплотипы 
с генами, играющими решающую роль в выработке тепла при воздействии холода 
(100% частота у гренландских инуитов – ​автохтонных народов Северной Америки) 
(Marciniak, Perry 2017).

Анализ примерно 120  т. п. н. экзомной ДНК Y‑хромосомы неандертальцев 
и современных людей выявил различия в кодировании белков, включая миссенс-
мутации в генах, которые продуцируют специфичные для мужчин минорные анти-
гены гистосовместимости. Считается, что некоторые из них вызывают материнский 



68

Челомина Г. Н.

иммунный ответ во время беременности, и несовместимость одного или нескольких 
из этих генов сыграла роль в репродуктивной изоляции. Время до появления самого 
последнего общего предка (most recent common ancestor, TMRCA) Y‑хромосомы неан-
дертальца и современного человека оценивается примерно в 588 000 л. н. (Mendez 
et al. 2016). Анализ человеческой популяции в масштабе всего генома показал, что 
гены, связанные с иммунной системой, могут быть основными мишенями поло-
жительного отбора; гены, связанные с репродукцией и фертильностью, вероятно, 
быстро развиваются; а  гены, связанные с персистенцией лактазы, эккринными 
железами и реакцией на гипоксию являются генами недавней адаптации человека 
(Lachance, Tishkoff 2013).

Доступность геномных данных примерно для 1100 отдельных геномов древних 
людей и  архаичных гоминид дает новое представление об  адаптации человека 
к изменяющейся среде, сельскохозяйственному образу жизни и патогенам, а также 
об эволюции человека и ее последствий для поведения человека. Так, исследования 
древних геномов выявили очень постепенную эволюцию депигментации кожи 
у современных европейцев. Аллели, связанные с более светлой пигментацией кожи 
почти фиксированы или наблюдаются с максимальной частотой среди европейцев 
во всем мире, причем варианты некоторых генов увеличились в частоте совсем 
недавно. Аналогична ситуация с физиологической адаптацией к низко кислородной 
высокогорной среде Гималайской дуги в Непале. Классический пример – ​перси-
стенция лактазы у человека, которая развилась во многих регионах мира, а географи-
ческое распространение адаптивного варианта и увеличение его частоты произошло 
в течение последних 5000 л. Большинство современных людей имеют увеличенное 
число копий гена амилазы (ответственного за переваривание крахмала) по срав-
нению с шимпанзе. При этом первоначальная дупликация гена произошла после 
расхождения линии человека с линиями неандертальца и денисовца, что, возможно, 
связано с земледелием (Marciniak, Perry 2017).

К настоящему времени проанализированы многочисленные геномы древних 
людей, что в значительной мере прояснило вопросы истории популяций анатоми-
чески современных людей. Одна из важных и спорных проблем – ​заселение Европы. 
Палеогеномика показала, что заселение Европы является очень сложным процессом 
со множественными миграциями различных популяций, которые могли повлиять 
на современный генофонд европейцев. Согласно одной из моделей, по крайней мере 
три различных древних популяции внесли вклад в происхождение современных 
европейцев: коренные палеолитические западноевропейские охотники-собиратели, 
древние северные евразийцы, связанные с верхнепалеолитическими сибиряками, 
и ранние европейцы, относящиеся к восточным неолитическим земледельцам (Lan, 
Lindqist 2018). Полногеномный анализ древних европейцев указал на массовую 
миграцию на запад из понтийских степей около 4500 л. н., и обнаружил, что пред-
ставители ямной культуры имеют общее происхождение с древними жителями 
Северной Евразии (Lan, Lindqist 2018). Более того, палеогеномные исследования 
обнаружили присутствие генетических типов, характерных для представителей 
ямной культуры у населения медного и бронзового веков в Испании и Португалии 
(Olalde et al. 2019). Морская экспансия скандинавского населения в эпоху викингов 
(750–1050 г. н. э.) является масштабным событием мировой истории. Секвенирование 
геномов 442 человек из археологических раскопок в Европе и Гренландии предо-
ставило доказательства значительного притока датского происхождения в Англию, 
приток шведов в Прибалтику, норвежцев – ​в Ирландию, Исландию и Гренландию, 
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а в Скандинавию – ​народов из других стран Европы (Margaryan et al. 2020). Анализ 
палеогеномов указывает на преимущественно анатолийское происхождение конти-
нентальных неолитических земледельцев и иберийского – ​британских неолитиче-
ских популяций. Примечательно, что в этих исследованиях по предсказаниям уровня 
пигментации кожи, мезолитический человек из Чеддара (пещера Гофа на юго-западе 
Англии) был темнокожим с голубыми/зелеными глазами, неолитический человек 
из пещеры Карсингтон Пастьюр (Дербишер) имел пигментацию кожи от средней 
до  темной и  карие глаза, а  у  западноевропейских мезолитических охотников-
собирателей к 6000 г. до н. э. сосуществовали совершенно разные уровни пигмен-
тации (Brace et al. 2019).

Происхождение и развитие этрусской цивилизации, занимавшей в железном 
веке большую территорию центральной Италии, обсуждалось на  протяжении 
веков. Эта культура известна выдающимися навыками в области металлургии, 
сложными культурными представлениями и своим вымершим неиндоевропейским 
языком. Существуют две гипотезы, первая из которых предполагает анатолийско-
эгейское происхождение этрусков (на что указывали древнегреческие писатели), 
вторая – ​автохтонное развитие (поддержана археологами). Геномные исследования 
82 человек, живших от 800 г. до н. э. до 1000 г. н. э. в Этрурии и южной Италии, 
обнаружили компонент индоевропейского степного происхождения (т. е. люди, 
связанные с этрусской культурой, имели большую долю степных предков) и отсут-
ствие недавней анатолийской примеси среди предполагаемых неиндоевропейских 
этрусков в течение железного века (что не согласуется с первой гипотезой). В течение 
почти 800 л. после бронзового века родственный этрускам генофонд в целом оста-
вался однородным, несмотря на спорадическое присутствие выходцев ближнего 
востока, северной Африки и центральной Европы. Однако местный генофонд резко 
изменился в период Римской империи, и примесь генов с восточным средиземномор-
ским происхождением достигла 50%. Кроме того, были идентифицированы североев-
ропейские компоненты, появившиеся в центральной Италии в раннем средневековье, 
которые сформировали генетический паттерн современного итальянского населения 
(Posth et al. 2021).

Скифы представляли собой множество конно-воинских кочевых культур, 
обитавших в евразийских степях, в том числе на территории современного Казах-
стана, в первом тысячелетии до н. э. Однако мало что известно об их происхождении 
и связях с другими культурами. Известны три гипотезы происхождения скифов. 
Гипотеза понтийско-каспийского происхождения базируется на предполагаемых 
иранских языках скифов, гипотеза казахского степного происхождения подтвержда-
ется археологическими находками. В то же время множественное независимое 
происхождение от генетически разных групп опирается на общие культурные черты 
(Gnecchi-Ruscone et al. 2021). Полногеномные данные для 111 древних людей первого 
тысячелетия до н. э. и н. э. из 39 археологических раскопок в степях центральной 
Азии не нашли подтверждение западному Понто-каспийскому происхождению, они 
больше соответствовали гипотезе казахского степного происхождения. Однако, гипо-
тезы как единого происхождения, так и множественного происхождения поддержки 
не  получили, напротив, были обнаружены свидетельства формирования двух 
основных генофондов железного века, возникших вокруг Алтая и Урала (Gnecchi-
Ruscone et al. 2021). Интересно, что неоднородность и географическая структури-
зация, наблюдаемая в железном веке, резко контрастирует с генетической однород-
ностью среди современных казахов. Полагают, что казахский генофонд представляет 
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смесь различных западно- и восточноевропейских источников со сложной демогра-
фической историей. Гомогенизация генофонда, вероятно, произошла в результате 
400 л. строгих экзогамных правил, появившихся с установлением Казахского ханства 
в XV веке (Gnecchi-Ruscone et al. 2021).

Аварцы (авары) – ​один из коренных народов Кавказа, считающих себя преем-
ником монгольской степной империи жужаней, разрушенной турками около 550 г. н. э. 
В шестом веке аварская элита обосновалась в Карпатском бассейне, о чем свидетель-
ствуют археологические раскопки. Геномные исследования людей из элитных погре-
бений с изысканным инвентарем из серебра и золота, расположенных в центральной 
части Аварской империи в Дунайско-Тисском междуречье, показали, что 90% особей 
раннего аварского периода и 70–80% людей позднего аварского периода действи-
тельно имеют северо-восточное азиатское происхождение. Оставшаяся родословная 
аварской элиты (10–20%) имеет западно-евразийское происхождение, вероятнее 
всего – ​из Северного Кавказа. Таким образом, аварцы за короткий промежуток 
времени мигрировали из Монголии на Кавказ, а затем – ​Карпаты, совершив самую 
быструю из известных дальних миграций человека. Отсутствие признаков инбри-
динга указывает на то, что либо мигрировала большая группа аварского населения 
со строгими брачными обычаями, либо миграция была непрерывной. Анализ захоро-
нений аварского периода из соседних регионов выявил более высокое генетическое 
разнообразие, указав на генетически гетерогенную местную элиту: 40–50% попу-
ляции имела предков из Северо-Восточной Азии, а большая часть имела местное 
происхождение (Fregel 2022).

Восточная Азия, куда входят Китай, Монголия, Корея и близлежащие острова, 
является домом для почти четверти населения мира и включает множество разно-
образных этнических групп и  языковых слоев. Однако генетическая история 
Восточной Азии, особенно Китая, только начинает изучаться (Yang et al. 2020). 
Анализ полногеномных данных 166 жителей Восточной Азии, датируемых 6000–
1000 гг. до н. э. и 46 современных, позволил сделать ряд интересных выводов и внести 
значительный вклад в понимание истории населения этой малоизученной области. 
Например, охотники-собиратели Монголии и бассейна реки Амур имеют общую 
родословную от носителей монгольского и тунгусского языков. Жители Тайваня 
в период примерно 13 000–800 гг. н. э. имели 75% предков от линии (видимо, проис-
ходящей от фермеров Янцзы), распространенной у современных австронезийцев, 
тайкадайцев и австро-азиатов и около 25% предков от северной линии, связанной 
с фермерами Хуанхэ, но отличной от них. Предки скотоводов Ямной степи прибыли 
в западную Монголию после 3000 г. до н. э., однако были вытеснены более ранними 
линиями. Более поздние потоки генов обусловлены мигрантами ямной и европейской 
родословной фермеров (после 2000 г. до н. э.), а также последующими мигрантами 
из Турана (Wang et al. 2021).

Древние геномы раскрывают родословную, связанную с  ямной культурой, 
и потенциальный источник индоевропейских носителей в Тянь-Шане железного 
века. Недавние исследования геномов человека раннего бронзового века выявили 
массовую экспансию населения за счет лиц, связанных с ямной культурой, из причер-
номорских каспийских степей в Западную и Восточную Евразию, что, вероятно, 
сопровождалось распространением индоевропейских языков. Современные попу-
ляции из региона Синьцзян на северо-западе Китая демонстрируют сложную попу-
ляционную историю с генетическими связями как с Восточной, так и с Западной 
Евразией. Анализ первых полногеномных данных о 10 древних жителях северо-
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восточного Синьцзяна (датируются примерно 2200 л. н.; стоянка железного века 
Ширенцигоу) показал, что они генетически смешаны между восточными и запад-
ными евразийцами. Большая часть восточно-евразийского происхождения связана 
с популяциями Северо-Восточной Азии, в то время как западно-евразийское проис-
хождение лучше всего представлено (20–80%) ямно-подобными предками. Таким 
образом, данные предполагают западно-евразийское степное происхождение, 
по крайней мере, для части населения древнего Синьцзяна. Кроме того, результаты 
подтверждают связанное с ямной культурой происхождение ныне вымерших тохар-
ских языков в Таримской котловине на юге Синьцзяна (Ning et al. 2019).

Высокогорные поперечные долины гималайской дуги от Аруначал-Прадеша 
до Ладака были одними из последних обитаемых мест, постоянно колонизированных 
доисторическими людьми. Современное население этих долин имеет культурное 
и языковое сходство с народами, обитающими сегодня на Тибетском плато, и счита-
ется потомком самых ранних обитателей Гималайской дуги, хотя это предположение 
оспаривалось археологами. Секвенирование ядерного и митохондриального геномов 
восьми человек из Непала, датируемых 3150–1250 гг. н. э., показало, что для региона 
характерна многолетняя стабильность генетического состава населения, несмотря 
на выраженные изменения в материальной культуре. Высокое генетическое сходство 
с современными высокогорными выходцами из Восточной Азии, общие высотные 
адаптивные аллели предполагают высокогорное восточноазиатское происхождение 
доисторических гималайских популяций (Jeong et al. 2016).

Вопрос о происхождении первых американцев остается во многом спорным, 
с противоречивыми интерпретациями, базирующимися на анатомических и гене-
тических данных. Однако существует общепринятое мнение, что предки совре-
менных коренных американцев проникли в Америку из Сибири через Берингов 
мост, и что это произошло не менее чем 14 600 л. н. (Raghavan et al. 2015). Черновые 
версии генома человека возрастом примерно 24 000 л. с юга центральной Сибири 
подтвердило гипотезу сибирского происхождения современных коренных амери-
канцев. Было показано, что сибиряки имеют генетическое сходство как с западно-
евразийскими, так и с современными коренными американцами, причем 14–38% 
предков коренных американцев могут происходить в результате потока генов из этой 
древней популяции (Raghavan et al. 2014). Дальнейшие палеогеномные исследования 
показали, что верхняя граница для первоначального расхождения предков коренных 
американцев от их предков из Восточной Азии составляет около 23 000 л. н., затем 
следует короткий период изоляции (не более 8000 л.) и последующее проникновение 
и распространение по Америке. Диверсификация, вероятно, в пределах Америки, 
дала начало северной и южной ветвям современных коренных американцев около 
13 000 л. н. (Raghavan et al. 2014, 2015).

Животные
Почти полные или частичные геномы были получены от вымерших видов млеко-

питающих, таких как шерстистый мамонт Mammuthus primigenius (Blumenbach, 
1799), белый медведь Ursus maritimus Phipps, 1774, дикая лошадь Equus ferus 
Boddaert, 1785 и др. (Lan, Lindqvist 2019). Эти данные полезны для изучения гене-
тических изменений, связанных с демографией и вымиранием, одомашниванием 
и межвидовой гибридизацией в прошлом, а также сохранением видов. Шерстистый 
мамонт одним из первых привлек внимание биологов в качестве объекта палео-
геномики. Будучи одним из самых многочисленных видов мегафауны Северного 
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полушария в плейстоцене и раннем голоцене, около 10 000 л. н. вид вымер на мате-
рике, а примерно 3700 л. н. исчезли и островные популяции (Vartanyan et al. 2008). 
Сравнение высококачественных геномов шерстистого мамонта материковой попу-
ляции возрастом 45 000 л. и последней выжившей островной популяции обнаружило 
высокое сходство демографических траекторий, с древним бутылочным горлышком 
и резким сокращением эффективной численности островных популяций в начале 
голоцена. Кроме того, у островного образца обнаружили снижение полногеномной 
гетерозиготности и накопление вредных мутаций, что могло способствовать выми-
ранию популяции (Palkopoulou et al. 2015).

Морская корова Стеллера (или белоплечая корова, Стеллерова корова) 
Hydrodamalis gigas (Zimmermann, 1780) – ​другой символ плейстоценовой мега-
фауны, исчезновение которого считается первым историческим вымиранием 
морского млекопитающего в результате деятельности человека (Le Duc et al. 2022). 
Геномные исследования H. gigas (с высоким, 25.4-кратным охватом) показали, что 
гетерозиготность последней популяции этого животного была низка и сравнима 
с последней инбредной популяцией шерстистого мамонта, населявшего остров Вран-
геля 4000 л. н., и примерно в два раза ниже, чем у ближайшего вида сирен – ​дюгонь 
Dugong dugon (Müller, 1776) (Sharko et al. 2021). Однако процесс вымирания H. gigas 
начался задолго до исчезновения и, следовательно, изменения окружающей среды 
также способствовали вымиранию (Sharko et al. 2021; Le Duc et al. 2022). Демогра-
фический анализ показал, что H. gigas и дюгонь имели только одно бутылочное 
горлышко в своей эволюционной истории, в отличие от шерстистого мамонта, имев-
шего, как минимум, два бутылочных горлышка за последние сотни тысяч лет (Sharko 
et al. 2021). Популяции стеллеровой морской коровы сокращалась по крайней мере 
в течение последних 500 000 л. с возможной временной стабилизацией во время 
теплого межледниковья (Le Duc et al. 2022).

Вымершая стеллерова корова была морским млекопитающим размером с кита, 
имевшим высокую морфологическую адаптацию к суровому прибрежному климату 
северной части Тихого океана и гемоглобин с фиксированной аминокислотной 
заменой, радикально влияющей на его функции (Signore et al. 2022). В процессе 
эволюции некоторые локусы, связанные с метаболическими, иммунными и гормо-
нальными системами, прошли положительную селекцию (Sharko et al. 2021). Из 197 
генов, которые у H. gigas развиваются значительно быстрее, и 41 – ​значительно 
медленнее, 20 модулируют массу тела и энергетический обмен (Le Duc et al. 2022). 
Сравнительный геномный анализ выявил конвергентную эволюцию между стелле-
ровой коровой и китообразными, предполагая роль нескольких генов в адаптации 
к холодной водной среде, среди которых – ​инактивация генов липоксигеназы. У людей 
аллельные варианты потери функции в этих генах являются причиной аутосомно-
рецессивного врожденного ихтиоза, характеризующегося толстым гиператотическим 
эпидермисом, повторяющим кожу стеллеровой коровы (похожей, согласно описанию 
Г. Стеллера на кору дуба) (Le Duc et al. 2022).

Изучение генома белого медведя Ursus maritimus (Lan, Lindqvist 2019), основная 
среда обитания которого определяется протяженностью арктического морского льда, 
представляет исключительный интерес в плане получения сведений об адаптации 
к экстремальным условиям, влиянии изменения климата и колебания ледников 
на эволюцию видов и биоразнообразие, а также прояснения эволюционной истории 
белого и бурого медведей. Белые и бурые медведи являются родственными видами, 
с различными физиологическими и поведенческими адаптациями, которые развились 
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за последние 500 000 л. Однако геномный анализ показал, что некоторые суще-
ствующие и вымершие популяции бурых медведей имеют относительно недавнее 
происхождение от белых медведей. Результаты ре-секвенирования древнего генома 
с острова Шпицберген возрастом около 120 000 л. и сравнение его с геномами совре-
менных видов, предполагают, что древний белый медведь имел меньший поток 
генов с бурым медведем (Lan, Lindqvist 2019). Анализ палеогенома белого медведя 
возрастом около 100 000 л. обнаружил массивный поток генов от белого медведя 
к бурому, что не было видно из данных, полученных на живых белых медведях. 
Исторический однонаправленный поток генов от белых медведей к бурым медведям, 
вероятно, произошёл из-за изменения климата, вызвавшего перекрытие ареалов двух 
видов (Wang et al. 2021). Недавно проведенный популяционный геномный анализ 
выявил древнее и резкое сокращение эффективной численности популяции белого 
медведя за последние 300 000 л., что согласуется с его более низким генетическим 
разнообразием по сравнению с бурым медведем. Кроме того, получены свидетель-
ства по крайней мере одного древнего, вероятно более 150 000 л. назад, события 
интрогрессии аллелей бурых медведей в геном предков белых медведей (Lan et al. 
2022). Таким образом, исследования подчеркивают сложные пути ретикулярности, 
по которым может идти эволюция в условиях резко изменяющегося климата.

Сравнение митохондриальных геномов вымерших и  современных попу-
ляций волков Canis lupus Linnaeus, 1758 показало, что современные волки прои-
зошли от одной популяции, существовавшей около 25 000 л. н. Однако жили они 
не на юге Европы или Средней Азии, как ранее предполагали зоологи, а на терри-
тории Берингии. Поселившись вначале в Евразии, они около 15 000 л. н. колонизи-
ровали Северную Америку и часть Центральной Америки (Loog et al., 2020). Время 
дивергенции волка и собаки, по данным древних геномов, составляет примерно 
36 900–41 500 л., а одомашнивание собаки датируется 20 000–40 000 л. Причем 
получены убедительные доказательства генетической преемственности от палео-
лита к неолиту и, в некоторой степени, к настоящему времени (Botiqué et al. 2017). 
Собаки являются первыми и единственными полностью одомашненными крупными 
хищниками (волкоподобные хищники семейства псовых Canidae), и их одомашни-
вание стало важным событием в истории человечества. Данные секвенирования 
генома плейстоценового волка с полуострова Таймыр показали, что он хорошо 
отличается как от предков собак, так и от современных волков. Радиоуглеродный 
метод определил его возраст как 35 000 л., что позволило калибровать молекулярные 
часы псовых (Thalman, Perri 2018). Данные митохондриального генома показали, 
что линия предков самой древней собаки Северной Америки из Аляски возрастом 
10 150 л., отделилась от линии сибирских собак примерно 16 700 л. н. Это совпадает 
с датировкой прибрежного маршрута северной части Тихого океана и поддержи-
вает гипотезу о первой миграции людей и собак по прибрежному маршруту, а не по 
центральному континентальному коридору (da Silva Coelo et al. 2021).

Согласно археологическим свидетельствам, одомашнивание лошади началось 
примерно 5500 л. н. Одомашнивание лошадей оказало большое влияние на жизнь 
человека, коренным образом изменив его мобильность на  большие расстояния 
и ведение боевых действий. Имеется ряд работ, посвященных исследованию генети-
ческих процессов, лежащих в основе одомашнивания лошадей, в которых изучались 
древние геномы лошадей в различные временные отрезки их истории. Причем в этих 
работах удалось повысить верхний предел сохранения ДНК в костных остатках 
млекопитающих с  возраста 120 000  л. (геном самого старого белого медведя) 
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до примерно 735 000 л. (Lan, Lindqvist 2019). Палеогеномные исследования пока-
зали, что современные одомашненные породы не происходят от самой ранней линии 
домашних лошадей в Ботае, или Иберии и Анатолии, что предполагали археологи-
ческие находки. Родиной современных лошадей могли быть западно-евразийские 
степи и особенно нижняя Волго-Донская область. Картирование изменений попу-
ляций на основе 273 древних геномов лошадей показало, что современные домашние 
лошади вытеснили почти все местные популяции Евразии примерно с 2000 г. до н. э. 
Результаты отвергают общепринятую связь между верховой ездой и  массовой 
экспансией ямных степных скотоводов в Европу около 3000 г. до н. э., что привело 
к распространению индоевропейских языков. В то же время в Азии индоиранские 
языки, колесницы и лошади распространились вместе, следуя синташтинской куль-
туре в начале второго тысячелетия до н. э. (Librado et al. 2021). Большинство пород 
современных лошадей произошло от персидской линии (Fages et al. 2019). Кроме 
того, было обнаружено, что верховая езда включала в себя строгий отбор критиче-
ских двигательных и поведенческих адаптаций в генах GSDMC и ZFPM1 (Librado 
et al. 2021), многочисленные аллели которых, связанные со скоростью бега, увели-
чились в частоте в последние 600–1100 л. (Fages et al. 2019), а аллель гена DMRT3, 
связанный с иноходью, появился в Англии примерно в 850 г., а затем распростра-
нился по континентальной Европе (Wutke et al. 2016).

Древние геномы могут предоставить информацию о приоритетах сохранения 
современных видов. Например, исследование генома древней лошади показало, что 
прямой предок лошади Пржевальского, которая до сих пор считалась единственной 
настоящей дикой лошадью, когда-то был прирученной лошадью. Это открытие 
подняло вопросы о природоохранном статусе вида, так как гибриды не являются 
приоритетными единицами сохранения (Frantz et al. 2020). Голубая антилопа 
Hippotragus leucophaeus (Pallas, 1766) считается единственным крупным африкан-
ским млекопитающим, которое вымерло в историческое время. Филогенетический 
анализ черновых версий геномов из исторического образца (приблизительно XIX в.), 
и ископаемого образца возрастом около 9800–9300 л. (самый старый палеогеном 
Африки) подтвердил, что голубая и черная антилопы являются сестринскими видами, 
и продемонстрировал поток древних генов от чалой антилопы к голубой. Геномное 
разнообразие голубых антилоп оказалось намного ниже, чем у чалых и черных 
антилоп, свидетельствуя о низком размере ее популяции. Однако сохранение этого 
вида на протяжении всего голоцена предполагает, что основным фактором выми-
рания голубой антилопы было воздействие человека в колониальную эпоху (Hempel 
et al. 2022; Sheng et al. 2019). Еще один пример связан с гигантской пандой, исто-
рический ареал которой простирался от северного Китая до Юго-Западной Азии, 
в то время как современные особи ограничены фрагментированными горными хреб-
тами на восточной окраине Цинхай-Тибетского плато. Палеогеном выявил генети-
ческий вклад исчезнувшей гигантской панды в сохранившиеся популяции. Оказа-
лось, что ядерный геном гигантской панды из провинции Юньнань возрастом около 
5000 л. представляет собой генетически отличную популяцию, которая отделилась 
до диверсификации современных популяций. Хотя существующие популяции гигант-
ской панды имеют неплохое генетическое разнообразие, это лишь часть того гене-
тического разнообразия, которое данный вид имел до недавнего сокращения своего 
ареала (Sheng et al. 2019).

Палеогеномы гиен обнаружили сложную эволюционную историю межконти-
нентального генного потока между африканскими пятнистыми и евразийскими 
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пещерными гиенами (род Crocuta Kaup, 1828), позволяющую предположить, что 
предки рода гиен покинули Африку примерно в то же время, что и ранние Homo 
Linnaeus, 1758. Несоответствие между ядерной и митохондриальной филогениями 
и доказательства двунаправленного потока генов может усложнить имевшуюся 
таксономическую классификацию (Westbury et al. 2020). Палеогеномика пролила свет 
на эволюционную историю вымершего в голоцене «рогатого» крокодила. Однако 
филогенетический анализ митохондриальных геномов 1300–1400-летних образцов 
свидетельствует в пользу родственных связей между родами Voay Brochu, 2007 
и Crocodylus Laurenti, 1768 (рогатыми и настоящими крокодилами), что противоречит 
систематическим исследованиям по морфологическим данным, помещающих Voay 
в Osteolaeminae (карликовые крокодилы и их родственники) (Hekkala et al. 2021).

Несмотря на то, что птицы являются одним из самых богатых видами классом 
позвоночных, использование древней ДНК в изучении их эволюции практически 
отсутствует и ограничивается реконструкцией филогенетических отношений для 
уточнения таксономии и применением для сохранения и управления популяциями. 
При этом большая часть материала датируется поздним голоценом. Изучение 
древних геномов птиц, которое только начинается, чрезвычайно актуально для пони-
мания механизмов, управляющих эволюцией и вымиранием, поскольку за последние 
несколько сотен лет произошло более четверти случаев вымирания птиц (Grealy et 
al. 2017).

Плиоценовая и  плейстоценовая мегафауны крупных травоядных вызвала 
совместную эволюцию различных специализированных хищников, падальщиков 
и т. д., многие из которых вымерли вместе с мегатравоядными в конце плейсто-
цена, включая стервятника Нового Света Coragyps occidentalis (L. Miller, 1909). 
Этот вид является предком или сестринским видом черного стервятника C. atratus 
(Linnaeus, 1758), систематические отношения между которыми не ясны. Показа-
тельно, что согласно летописи окаменелостей C. occidentalis в основном обитал 
на больших высотах, в то время как C. atratus населяет низменности. Секвенирование 
14 000 л. генома C. occidentalis, обнаруженного в перуанских Андах, показало, что 
C. occidentalis эволюционировал после того, как популяция современного черного 
стервятника колонизировала Высокие Анды 300 000–400 000 л. н. Стервятник Нового 
Света был значительно крупнее и имел несколько иные пропорции тела по срав-
нению с черным стервятником. Авторы резюмируют, что эволюция ныне вымершего 
вида C. occidentalis служит примером прерывистой эволюции в результате сильного 
естественного отбора в экстремальных высокогорных условиях (Eriscon et al. 2022).

Странствующий голубь Ectopisces migratorius (Linnaeus, 1766) был самой много-
численной птицей в мире. В 1800-х гг. численность его популяции оценивалась 
в 3–5 миллиарда особей, что должно было обеспечить защиту от вымирания, однако 
в начале XX века вид внезапно исчез. Применяя технологии высопроизводительного 
секвенирования, было восстановлено от 57% до 75% генома каждого странствую-
щего голубя из четырех музейных экспонатов 19 века. Согласно геномным данным, 
эффективный размер популяции странствующего голубя за последний миллион лет 
составлял около 1/10 000 от предполагаемого числа особей 1800 г. и был не больше 
такового для других широко распространённых видов птиц. Такой результат предпо-
лагает, что E. migratorius не всегда был очень многочисленным и испытывал частые 
и резкие колебания численности в результате климатических, пищевых и других 
экологических изменений (что поддерживается анализом экологических ниш), увели-
чивая риски его вымирания. Вероятно, в конце 1800-х гг. тенденция к сокращению 
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численности популяции произошла одновременно с воздействием человека, и соче-
тание этих двух факторов вызвало быстрое исчезновение странствующего голубя. 
Это величайшее в истории вымирание, вызванное деятельностью человека, показы-
вает, насколько уязвимыми могут быть даже многочисленные виды (Hung et al. 2014).

Растения
Древняя ДНК была успешно экстрагирована из различных типов растительных 

тканей, сохранившихся в самых разных условиях (Schlumbaum et al. 2008). Первые 
генетические исследования древней ДНК внесли существенный вклад в понимание 
процессов одомашнивания, адаптации и распространения сельскохозяйственных 
культур (Palmer et al. 2009, 2012; Jaenicke-Despres et al. 2003). Древние геномы 
способствуют нашему пониманию механизмов и темпов эволюции растений и позво-
ляют исследовать отбор при одомашнивании, а геномы гербарных растений проли-
вают свет на динамику инвазионной флоры (Gutaker, Bubano 2017). Однако прогресс 
в восстановлении полных геномов древних растений значительно отстает от такового 
для животных и человека. Основная проблема связана с отсутствием современных 
эталонных геномов, большим размером и сложной организацией генома растений, 
наличием в них большой доли повторяющихся элементов и различными уровнями 
плоидности (Lan, Lindqvist 2019). Первые успехи палеогеномики растений связаны 
с древними геномами ячменя и кукурузы.

Эволюционная история кукурузы Zea mays L. ssp. mays довольно сложная. 
Археологические находки предполагают, что ее одомашнивание произошло 
10 000–6250 л. н. на юге Мексики. Внешне современная кукуруза сильно отлича-
ется от своего древнего предка теосинте Zea mays subsp. parviglumis Iltis et Doebley, 
1980, стебель которого напоминает кукурузный, но заканчивается он не початком, 
а  небольшим колоском с  зернами. Когда был проведен сравнительный анализ 
ядерной ДНК (экзоны 348 генов) из 32 археологических образцов кукурузы, охва-
тывающих 6000 л. эволюции, с современными местными сортами, оказалось, что 
первоначальное, около 4000 л. назад, продвижение кукурузы на юго-запад, веро-
ятно, происходило по высокогорному маршруту, но примерно 2000 л. н. последовал 
поток генов из прибрежной низменной кукурузы. Популяционный анализ данных 
позволил дифференцировать отбор при одомашнивании на адаптацию к климатиче-
ским и культурным условиям юго-запада, выявляя локусы адаптации, относящиеся 
к засухоустойчивости и содержанию сахара (da Fonseca et al. 2015). Исследование 
палеогенома кукурузного початка возрастом 5310 л. из долины Теуакан в Мексике 
показало, что этот древний образец представляет базовую линию всех современных 
разновидностей. Древняя кукуруза была частично одомашнена и содержала пред-
ковые аллельные варианты, отсутствующие в современных популяциях. Некоторые 
локусы одомашнивания уже утратили большую часть нуклеотидной изменчивости, 
присущую теосинте, другие сохранили частичную изменчивость нуклеотидов, 
которые отсутствуют у современной кукурузы. Таким образом, этот образец явля-
ется промежуточным этапом между кукурузой и теосинте, а процесс одомашнивания 
происходил постепенно (Ramos-Madrigal et al. 2016; Vallebueno-Estrada et al. 2016).

Согласно археологическим данным, злаковый ячмень Hordeum vulgare L. 
(1753) был одомашнен примерно 10 000 л. н. в «Плодородном полумесяце» и стал 
основной культурой неолитического земледелия. Реконструкция палеогеномов пяти 
6000-летних зерен ячменя (с максимальной 20-кратной глубиной покрытия при 
размере эталонного генома в примерно 5.1 Гб!), извлеченных из пещеры в Иудейской 
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пустыне недалеко от Мертвого моря, и сравнение с последовательностями полного 
экзома современных образцов ячменя показало близкое родство древних образцов 
с существующими стародавними сортами из Южного Леванта и Египта, что согла-
суется с предполагаемым происхождением одомашненного ячменя в долине Верх-
него Иордана. Стародавние сорта ячменя, выращиваемые в современном Израиле, 
не претерпевали значительной смены родословных за последние шесть тысячелетий, 
хотя существуют доказательства обмена генами между культивируемыми и симпа-
трическими дикими популяциями (Mascher et al. 2016).

Канарские острова были заселены в первом тысячелетии н. э., вероятно, выход-
цами из Северной Африки, которые развили фермерское хозяйство с ячменем в каче-
стве основной культуры. В популяционном исследовании древней ДНК из двадцати 
одного археоботанического зерна ячменя с Гран-Канарии, датируемого периодом 
с 1050 по 1440 год н. э. (с исключительно высокой сохранностью материала) было 
проведено генотипирование по 99 однонуклеотидным маркëрам. Кроме того, был 
генотипирован 101 образец современных местных сортов с Канарских островов 
и западного Средиземноморья. Археологический материал показал высокое гене-
тическое сходство с существующими местными сортами Канар. Однако образцы 
с Канарских островов сильно отличались как от иберийского, так и от материкового 
ячменя Северной Африки. На Канарских островах местные сорта с самых восточных 
островов были генетически дифференцированы от  местных сортов с  западных 
островов, что подтверждает наличие доиспанского выращивания ячменя на Ланса-
роте (Hagenblad et al. 2017).

Патогены
Микробы сопровождали человека с  момента его появления в  Африке 

200 000–300 000 л. н. и последующего расселения по миру, а эпидемии, вероятно, 
были частью нашей истории со времен первых предков. Однако частота эпидеми-
ческих заболеваний увеличилась после того, как наши предки занялись сельским 
хозяйством около 10 000–12 000 л. н. Этому способствовал ряд обстоятельств, таких 
как повышенная численность и плотность населения, плохая санитария и диетиче-
ская зависимость. Таким образом, бронзовый век был важным периодом биологи-
ческой адаптации человека к патогенам (Kerner et al. 2021b; Larsen, Crespo 2022). 
Геномы представляют собой молекулярную запись о происхождении и эволюции, 
филогеографии и адаптации древних патогенов. Палеогеномика значительно расши-
рила данные палеопатологии, так как не все и не всегда инфекционные заболевания 
оставляют следы повреждений костей в останках скелета. Новые данные позволили 
идентифицировать возбудителей прошлых пандемий, открыть вымершие линии 
микробов, дать хронологию появления патогенов, реконструировать эволюционную 
историю некоторых современных эпидемиологически значимых видов (Spyrou et al. 
2019).

К  настоящему времени получены качественные палеогеномы патогенных 
микроорганизмов для многих инфекционных заболеваний, например, чумной 
палочки Yersinia pestis (Lehmann et Neumann, 1896) van Loghem, 1944, палочки 
Коха Mycobacterium tuberculosis (Zopf, 1883) Lehmann et Neumann, 1896 и палочки 
(бациллы) Хансена M. leprae (Hansen, 1880) Lehmann et Neumann, 1896, грамотри-
цательной бактерии Tannerella forsythia Sakamoto, 2002, ассоциирующейся с повы-
шенным риском рака пищевода (Wagner et al. 2014; Bos et al. 2014; Schuenemann et al. 
2013; Warinner et al. 2014). Один из наиболее вирулентных патогенов, Y. pestis, стал 
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причиной трех крупных пандемий чумы среди людей: Юстиниановой чумы (VI–
VIII вв. н. э.), Черной смерти (XIV–XVIII вв. н. э.) и третьей пандемии (XIX–XX вв.). 
Палеогеномные исследования возбудителя обнаружили, что родословные пандемий 
отличаются, и что современная родословная, вероятно, произошла от родословной, 
связанной со второй волной пандемии (Wagner et al. 2014; Feldman et al. 2016). Иссле-
дования семи евразийских штаммов Y. pestis возрастом 5000–2800 л. показали, что 
самый последний общий предок (MRCA) всех линий существовал более 5000 л. н., 
а древняя менее патогенная линия приобрела генетические изменения и стала высо-
ковирулентной около 3000 л. н. У всех штаммов до периода 3600 л. н. отсутствовал 
ген ymt, который кодирует белок, необходимый для жизнеспособности патогена 
в кишечнике его переносчика, блохи, в то время как все штаммы Y. pestis со времени 
примерно 2900 л. н. содержали интактную копию гена ymt. С другой стороны, после-
довательность генома Y. pestis с датировкой около 660 л. н., полученная от жертв 
лондонской черной смерти, не содержала каких-либо производных нуклеотидных 
изменений, нехарактерных современным геномам. Эти данные предполагают потен-
циально важную роль сопутствующего поведения человека и экологии в Пандемии 
Черной смерти, а не генетические изменения самого возбудителя (Rasmussen et al. 
2015; Marciniak, Perry 2017).

Широко распространенная в прошлом, инфекция M. tuberculosis до сих пор оста-
ется глобальной угрозой. Относительно эволюционной истории заболевания суще-
ствовало две гипотезы. Согласно одной из них, туберкулёз был завезен в Новый Свет 
пост-контактным путем, согласно другой, туберкулёз был в Новом Свете до контакта 
с европейцами. Исследование трех геномов туберкулëзной микобактерии возрастом 
1000 л. показало, что патоген инфицировал людей до контакта. Однако эти микобак-
терии обнаружили наибольшее сходство с современными штаммами туберкулеза 
не человека, а мигрирующих тюленей южного полушария (Bos et al. 2014). Инте-
ресно, что анализ древней ДНК также подтвердил наличие туберкулеза в останках 
бизона возрастом около 17 870 л. (Joseph, Londo 2022). Данные филогенетических 
исследований позволяют предположить, что существовала предконтактная зоонозная 
линия, которую вытеснила европейская линия, принесенная колонистами (Brynildsrud 
et al. 2018). Недавно обнаружили, что гомозиготы по полиморфизму P1104A варианта 
гена тирозин киназы TYK2 (аутоиммунный защитный вариант, ограничивающий 
координирующие сигналы, необходимые для генерации специализированных субпо-
пуляций Т‑клеток) подвержены более высокому риску развития клинических форм 
туберкулëза. Анализ 1013 геномов древнего человека показал, что вариант P1104A 
возник у общих предков жителей Западной Евразии примерно 30 000 л. н. Частота 
данного варианта заметно колебалась в течение последних 10 000 л. на фоне крупно-
масштабных миграций населения, с резким снижением после бронзового века. Это 
падение частоты связано с сильным негативным отбором, который начался примерно 
2000 л. н. с относительным снижением приспособленности гомозигот на 20%, и это 
один из самых высоких показателей для генома человека. Таким образом, палео-
геномика установила, что туберкулëз стал тяжелым бременем для европейцев 
за последние два тысячелетия (Kerner et al. 2021b).

Другой вид микобактерий, M. leprae, также является возбудителем заболевания, 
которое поражало человечество на протяжении всей истории. Первые историче-
ские записи симптомов проказы в Китае, Индии и Египте датируются примерно 
600 г. д. н. э. Лепра была широко распространена в Европе, но в XIV–XVI вв. неожи-
данно исчезла. Исследование геномной ДНК археологических образцов от римского 
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периода до XIII  в. обнаружило коинфекцию в 40% анализируемого материала. 
Поэтому можно предположить, что увеличение смертности от туберкулеза привело 
к тандемному снижению заболеваемости проказой, так называемый эффект пере-
крестного иммунитета. Геном M. leprae оказался значительно консервативным 
в последние 1000 лет, что делает маловероятным исчезновение лепры из-за потери 
вирулентности ее возбудителя. Филогенетические исследования указывают на евро-
пейское, в отличие от туберкулëза, происхождение лепры в Америке, а также суще-
ствование MRCA всех штаммов M. leprae около 3000 л. н. (Schuenemann et al. 2013; 
Mendum et al. 2014).

Тяжелыми патогенами для человека являются некоторые виды вирусов, но их 
палеогеномика развита крайне слабо. Вирус натуральной оспы Variola virus (класс 
I по Балтимору – ​вирусы, содержащие двуцепочечную ДНК) считается возбуди-
телем болезни, которая в XX в. стала причиной смерти от 300 до 500 млн человек 
на планете. Как декларировала ВОЗ, человечество победило натуральную оспу благо-
даря всеобщей вакцинации. Исторические источники свидетельствуют, что люди 
болели оспой еще 3000 л. н., причем признаки заболевания обнаружены в мумифи-
цированных останках возрастом 3570 л. Данные секвенирования древних геномов 
вируса натуральной оспы из останков жителей Северной Европы показали, что 
натуральная оспа была распространена в Северной Европе в эпоху викингов (600–
1050 гг. н. э.), т. е. на тысячу лет раньше, чем считали прежде. Древние геномы вируса 
филогенетически составляют сестринскую кладу по отношению к современным 
вирусам натуральной оспы. Древняя и современная клады разошлись около 1700 л. н. 
и претерпели независимую эволюцию с инактивацией некоторых генов, вызванной 
специализацией к человеку. В данной работе вирусные геномы были найдены только 
у 13 из 525 индивидов эпохи викингов (т. е. у 2%), что может служить приблизи-
тельной оценкой степени распространения болезни. Вместе с тем в останках чело-
века более раннего времени вирусная ДНК не найдена, следовательно, конец эпохи 
викингов представляется наиболее вероятным временем панъевропейского распро-
странения натуральной оспы (Mühlemann et al. 2020).

Короновирусная инфекция представляет собой опасное респираторное заболе-
вание, вызываемое короновирусом SARS-CoV‑2 (2019-nCoV) (класс IV по Балти-
мору – ​вирусы, содержащие одноцепочечную (+) РНК). За время ее распространения 
зарегистрировано свыше 560 млн случаев заболевания по всему миру с более 6.3 млн 
летальных исходов, что делает пандемию COVID‑19 одной из самых смертоносных 
в истории (Poorolajal 2021). Используя эволюционный анализ набора геномных 
данных человека, недавно было подсчитано, что взаимодействие людей с коронави-
русами, вероятно, началось более 20 000 л. н. и ограничивалось популяцией предков 
Восточной Азии (Souilmi et al. 2021).

Перспективы
Развитие методов экстрагирования древней ДНК, технологий секвенирования 

и сборки геномов неизменно приведут к дальнейшему развитию палеогеномики 
и использованию ее достижений во многих дисциплинах, значительно их обогащая 
и открывая новые горизонты. Можно ожидать открытия новых для науки видов. 
Например, вымершая линия гоминид, денисовцы, были обнаружены только на основе 
секвенирования генома (найдены многочисленные скелетные останки неандертальца, 
и только две кости, нижней челюсти и фаланги пальца, принадлежащие денисовцам) 
(Meyer et al. 2012). Согласно данным палеогеномики, риск генетических заболеваний 
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изменился за последние 10 000 лет, причем частоты вариантов, связанных с риском 
заболевания, увеличились в новейшей истории. Хотя большинство этих локусов 
эволюционно нейтральны, некоторые находятся под сильным давлением отбора 
(например, локусы, предотвращающие развитие астмы и некоторые варианты генов 
гистосовместимости, MHC). Данное направление является началом исследований 
эволюционной медицины, необходимых для лучшего понимания рисков наслед-
ственных заболеваний (Simonti, Laechance 2021).

Анализ древней ДНК из отложений (sedaDNA) – ​относительно новый инстру-
мент, который может предоставить информацию об окружающей среде и местах 
обитания в прошлом (Lan, Lindqvist 2019). Озерные отложения содержат большое 
количество информации, очень ценной для палеолимнологических реконструкций 
(Brasell et al. 2022). Исследование озерных отложений на Шпицбергене возрастом 
более 8000 л. с помощью sedaDNA позволило идентифицировать почти все макро-
фоссилии, включая шесть добавленных к уже известным таксонов сосудистых 
растений, а также два таксона водорослей и 12 таксонов мохообразных. В целом, 
флора продемонстрировала устойчивость к изменяющемуся климату, поэтому, если 
будущее потепление будет ограничено 2 °C, можно ожидать лишь незначительных 
флористических изменений в этом регионе (хотя летопись голоцена не дает аналогов 
большему потеплению) (Alson et al. 2016). Таким образом, анализ древних геномов 
макрофоссилий растений может найти применение в реконструкции послелед-
никовых сдвигов ареалов, отслеживании генетического разнообразия во времени 
и тестировании адаптивного потенциала растений к изменению климата (Schwörer 
et al. 2022). Древнюю ДНК из отложений можно использовать для характеристики 
тенденций биоразнообразия, освещения прошлой динамики пищевых сетей, рекон-
струкции долгосрочных экологических изменений в водных экосистемах, а также 
прослеживания кратко- и долгосрочных трендов антропогенного воздействия (Nguen 
2022). Прямое секвенирование sedaDNA без целевых методов обогащения может 
обеспечить данные по всему геному и идентифицировать виды. Анализ геномной 
ДНК окружающей среды человека и млекопитающих верхнепалеолитических отло-
жений возрастом 25 000 л. из пещеры Сацублия (Грузия) идентифицировал пред-
ковый компонент большинства людей послеледникового периода, геномы ранее 
неизвестной и, вероятно, вымершей кавказской линии волков, а также европейского 
бизона (Gelabert et al. 2021).

Примером перспективности данного направления, как и палеометагеномики 
в целом, может быть метагеномный анализ подземных вод, отложений и болоти-
стой почвы, где образуется и окисляется метан. Исследования обнаружили необы-
чайно большие и разнообразные последовательности ДНК, которые за их способ-
ность интегрировать гены были названы «боргами» (в честь цивилизации существ 
из фильма «Звездный путь»). Анализ последовательностей позволил предполо-
жить, что это эволюционно новый тип внехромосомного элемента архей. Боль-
шинство генов и повторяющихся последовательностей в нем являются новыми, 
но многие гены были ассимилированы у окисляющих метан архей Methanopredens 
nitroreducens Haroon et al., 2013. Из-за способности генов боргов расширять 
окислительно-восстановительные и  дыхательные способности, реагировать 
на изменения окружающей среды и, вероятно, окислять метан, они могут играть 
важную роль в контроле выбросов парниковых газов. Помимо высокой научной 
значимости, полученные данные являются ценным биотехнологическим ресурсом 
(Al-Shayeb et al. 2021).
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Банки покоящихся яиц представляют уникальные «окна», позволяющие наблю-
дать за  генетическими и фенотипическими изменениями в процессе эволюции 
популяций. Например, в ходе жизненного цикла дафнии Daphnia O. F. Mueller, 1785 
производят спящие эмбрионы, которые останавливают свое развитие, сохраняя при 
этом генетические последствия изменений окружающей среды и экологического 
стресса. Палеогеномные исследования такого материала пока ограничены, поскольку 
покоящиеся яйца не содержат достаточного количества ДНК для секвенирования 
генома. Однако недавно был предоставлен эффективный протокол для создания 
целых геномов одиночных эфиппиальных яиц и отдельных дафний, который может 
быть использован и для других мелких видов (Lack et al. 2018).

Многообещающую область для палеогеномных исследований представляют 
паразиты, особенно гельминты, так как на гельминтозы приходится 99% всех 
паразитарных инвазий. Для исследования паразитологических заболеваний чело-
века и животных прошлого используются копролиты, что позволяет прояснить 
поведение и рацион древнего человека, включая канибализм, модели миграции, 
взаимодействие человека с животными (Askari et al. 2022). Палеогеномика дает 
представления о возбудителях паразитарных заболеваний в пространстве и времени, 
давая возможность прогнозирования зоонозов. Например, малярия, вызываемая 
простейшим паразитом рода Plasmodium Marchiafava et Celli, 1985, только в 2020 г. 
привела к гибели 600 000 млн человек, в основном, в африканских странах. Маля-
рийная инфекция не идентифицируется в скелетных останках, поэтому о таких 
событиях можно судить только по анализу ДНК. Филогенетический анализ древней 
ДНК плазмодия, общий размер генома которого составляет около 25 Мб, предпо-
лагает два разных пути постконтактного проникновения P. vivax (Grassi et Feletti, 
1890) и P. falciparum (Welch, 1897) в Америку. Кроме того, есть указание на связь 
между современной индийской и  европейской линиями P. falciparum (Joseph, 
Lindo 2022). Болезнь Шагаса вызывает Trypanosoma cruzi Chagas, 1909; даже при 
лечении специальными препаратами в 10% случаев она приводит к летальному 
исходу. Анализ ДНК южноамериканских мумий указал на наличие трипаносом 
среди древних популяций еще 9000 л. н. Филогенетические исследования пока-
зали, что коренное население Америки впервые столкнулось с T. cruzi как зоонозом 
от летучих мышей, когда они заселяли Анды и пустыню Атакама (Joseph, Lindo 
2022). Первое исследование популяционной геномики круглого червя – ​власоглава 
Trichuris trichiura Linnaeus, 1771, вызывающего трихоцефалëз, от которого страдают 
до 500 000 человек во всем мире (относится к так называемым «забытым тропи-
ческим заболеваниям» – ​neglected tropical diseases), подтвердило происхождение 
заболевания в Уганде и его последующее распространение с миграцией человека. 
Дополнительно были выявлены локальные области генетической дифференци-
ации между географически различными популяциями. Неожиданным результатом 
оказалось близкое генетическое родство между образцами угандийцев и бабуинов, 
возможно, представляющих собой зоонозный резервуар паразита. Для проведения 
этих исследований были использованы яйца власоглава, обнаруженные в копро-
литах человека на археологических раскопках в Европе и Северной Америке, дати-
руемых 7100 г. д. н. э. (Doyle et al. 2022).

Палеоэпигеномные исследования – ​зарождающееся направление палеогено-
мики. Эпигенетические изменения являются основной движущей силой фундамен-
тальных метаболических путей. В частности, эпигенетические изменения могут быть 
связаны с видообразованием, эмбриогенезом, развитием заболеваний. Поскольку 
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эпигеном быстро реагирует на изменения окружающей среды, изучение характера 
метилирования древних геномов может прояснить, как виды адаптировались в изме-
няющемся мире, включая эпидемиологическую обстановку. Связь эпигенетических 
изменений с  регуляцией транскрипции позволяет оценивать экспрессию генов 
вымерших видов. Анализ дифференциально метилированных регионов (DMR) дает 
возможность успешной реконструкции морфологических особенностей древних 
видов. Например, использование карт метилирования позволило идентифициро-
вать 56 морфологических особенностей, которые отличали денисовцев и неандер-
тальцев от современных людей. Среди специфичных для неандертальцев DMR 
было несколько гиперметилированных областей внутри кластера, содержащего 
гены, важные для развития конечностей у позвоночных (Liu et al. 2020; Niiranen et 
al. 2022). Воскрешение (воссоздание) вымерших видов – ​новая область геномики, 
вызывающая большой научный и общественный интерес. Прорастание семян фини-
ковой пальмы Phoenix dactylifera L., которая славилась своими вкусными плодами, 
возрастом примерно 2000 л. облегчило сравнение палеогенома с современными 
видами. Оказалось, что самые старые семена связаны с современными сортами 
фиников из Западной Азии, тогда как более поздние семена обнаруживают растущее 
генетическое родство с современными североафриканскими финиковыми пальмами. 
Древняя популяция P. dactylifera в Восточном Средиземноморье, по-видимому, 
содержит интрогрессированные сегменты критской пальмы P. theophrasti Greuter 
(Gros-Balthazard et al. 2021). Новая технология редактирования генома CRISPR 
(clustered regularly interspaced short palindromic repeats) / Cas9 может быть использо-
вана для создания гибридного генома с чертами мамонта, запрограммированными 
в геноме эмбриона азиатского слона, что сделает воскрешение мамонта реально-
стью. Тем не менее такой эксперимент может столкнуться с определенной этической 
дилеммой (Sandler 2014).
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90 лет исполнилось доктору геолого-минералогических наук 
Валентине Саввичне Маркевич

Dr. Valentina Savvichna Markevich’s 90th anniversary

On August 15, 2022 Valentina Savvichna Markevich celebrated her 90th anniversary. She is a well-known 
scientist, Doctor of Geology and Mineralogy, a unique specialist in the study of spores and pollen from the Far 
East Cretaceous deposits and just a wonderful person.

15 августа 2022 года исполнилось 90 лет Валентине Саввичне Маркевич – ​извест-
ному учёному, доктору геолого-минералогических наук, уникальному специалисту 
в области изучения спор и пыльцы из меловых отложений Дальнего Востока и просто 
замечательному человеку.

90 лет… много это или мало? С позиций науки геологии, которой посвящена 
профессиональная деятельность Валентины Саввичны, это миг, который даже трудно 
осознать, отталкиваясь от многомиллиардной эволюции нашей планеты. Анализируя 
этот срок с точки зрения человеческой жизни, это сложное переплетений историй 
страны, науки, организаций, в которых довелось поработать, семьи… Это воспоми-
нания, которые яркими вспышками запечатлело сознание.
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90 лет исполнилось доктору геолого-минералогических наук Валентине Саввичне Маркевич

Родилась Валентина Саввична в 1932 г. в селе Корытня Монастырищенского 
района Винницкой, ныне Черкасской области Украины.

1941 год, начало войны. Эвакуация и… веточки деревьев, как попытка зама-
скировать грузовик, увозивший их на Урал, от пикирующих немецких самолётов. 
Полуголодное детство, когда мама, работавшая в пекарне, могла побаловать лишь 
корочками, оставшимися на формах после выпечки хлеба. Несмотря на все военные 
и послевоенные трудности, Валентина Саввична успешно окончила школу, а в 1956 г. 
и биолого-почвенный факультет Кишинёвского государственного университета, 
получив квалификацию учителя биологии средней школы.

Всенародный подъём после величайшей Победы. Надо было восстанавливать 
разрушенную страну, которая нуждалась в молодых силах и новых идеях. Как 
можно было оставаться в стороне? И лёгкая на подъём, не задумываясь, Валентина 
Саввична едет со своим мужем-геологом в далёкие края на Дальний Восток, смутно 
представляя, какова она – ​эта Terra Incognito. И всё сложилось, помогла вера в свои 
силы.

Приехав в Приморье, она сначала работала учителем биологии средней школы 
№ 31 г. Артёма. В 1957 г. главный геолог Южно-Приморской геологической экспе-
диции приглашает её на работу, предложив освоить палинологический анализ. 
Не испугалась трудностей, смело взялась за новое дело. Своим первым учителем, 
к которому она сохраняет глубокое уважение до сих пор, была Ольга Викторовна 
Шугаевская. Благодаря такому наставнику, уже через три года, в 1960 г., Валентина 
Саввична стала начальником палинологической лаборатории, входившей в то время 
в состав Центральной лаборатории Приморского территориального геологического 
управления. Бывшие сотрудники лаборатории до сих пор вспоминают её удиви-
тельный «семейно-демократический метод руководства», который синтезировал 
и требовательное отношение к работе, и заботу сотрудников друг о друге.

Двадцать лет было отдано практической геологии. И вновь очередной поворот 
судьбы, а,  возможно, проявилась исследовательская жилка, желание не  просто 
делать скупые заключения о возрасте отложений, чего требовали от неё в Управ-
лении, но и стремление самой анализировать полученные данные. Ведь был накоплен 
огромный по объёму материал и, конечно, возникла необходимость его обобщить 
и осмыслить. В 1976 г. Валентина Саввична переходит в Дальневосточный геоло-
гический институт ДВНЦ АН СССР, а в 1978 г. доктор геолого-минералогических 
наук Валентин Абрамович Красилов приглашает её в Лабораторию палеоботаники 
Биолого-почвенного института ДВНЦ АН СССР (ныне ФНЦ Биоразнообразия 
ДВО РАН), в которой она со временем прошла путь от младшего до главного науч-
ного сотрудника. В 1982 г. Валентина Саввична успешно защищает диссертацию 
«Меловая палинофлора Приморья» на соискание ученой степени кандидата геолого-
минералогических наук по специальности «палеонтология и стратиграфия», а уже 
в декабре 1990 г. – ​докторскую диссертацию «Меловая палинофлора востока Азии».

Валентину Саввичну отличает необыкновенная трудоспособность, дисци-
плинированность, ответственность, скрупулёзность, стремление дойти до сути 
проблем, с которыми она сталкивается в своих научных исследованиях. Она всегда 
активный участник всех этапов палинологического анализа, начиная от отбора проб 
из геологических разрезов (рис.), их подготовки для микроскопического изучения, 
до интерпретации полученных данных. Её нельзя представить без вечного движения, 
беспрерывного черпания знаний, освоения новых методов изучения любимых ею 
палинофоссилий.
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Исследования Валентины Саввичны сосредоточены на проблемах эволюции 
и филогении растений, а также палеоэкологии и биостратиграфии мезозоя востока 
Азии. Ею установлен систематический состав меловых палинофлор из меловых 
континентальных и морских отложений Восточной Азии; предложена общая схема 
палиностратиграфической корреляции отложений меловой системы региона; впервые 
на  палинологическом материале проанализированы темпы и  характер микро- 
и макроэволюционных процессов; выявлены когерентные (соответствуют этапам 
расцвета) и некогерентные (соответствуют экологическим кризисам) фазы развития 
меловой палинофлоры; прослежена широтная и долготная дифференциация расти-
тельности востока Азии, обусловленная климатической зональностью и структурно-
тектонической поясностью. Валентиной Саввичной разработана схема эволюции 
морфотипов пыльцы цветковых растений, и показана возможность полифилетиче-
ского происхождения покрытосеменных в экотонах между умеренными и тропи-
ческими областями. Ещё одно из интереснейших направлений её исследований – ​
причины массового вымирания биоты на мел-палеогеновом рубеже в Приамурье. 
Ею реконструированы условия обитания маастрихтских динозавров из российских 
и китайских местонахождений, и предложена гипотеза о связи исчезновения дино-
завров в Приамурье с деградацией саванноподобного биома и  замещением его 
умеренными лесами, которые из-за низкой продуктивности не смогли обеспечить 
этих рептилий необходимой кормовой базой. За большой вклад в изучение поздне-
меловой палиностратиграфии Приамурья и определение возраста слоёв с динозав-
ровой фауной этого региона в 2006 г. Валентине Саввичне Маркевич установлена 
бронзовая скульптура в Китае, в Государственном геологическом парке динозавров 
в г. Цзяинь, провинция Хейлунцзянй (рис.). В 2011 г. в районе г. Цзяинь недалеко 
от дер. Сяохеянь (КНР) на правобережье р. Амур был, как говорят геологи, «забит 
золотой гвоздь» на границе двух периодов – ​мела и палеогена (рис.), в обоснование 
положения которой легли палинологические данные, полученные Валентиной 
Саввичной.

Исследования Валентины Саввичны имеют не только высокую теоретическую, 
но и практическую значимость. Её данные были использованы для обоснования 
региональных стратиграфических схем меловых отложений востока России, поиска 
и разведки ряда рудных месторождений Приморского края, а также угле- и нефте-
носных отложений Сибири, Якутии, Приамурья, Приморья, северо-востока России. 
В 2007 г. Постановлением Совета по общественным наградам Российской гераль-
дической палаты д-р геол.-минерал. наук В. С. Маркевич была награждена орденом 
«За вклад в развитие горно-геологической службы России».

Начиная с 1978 г. Валентина Саввична – ​постоянный участник работ по проектам 
международной программы геологической корреляции под эгидой ЮНЕСКО. Она 
является автором более 150 научных работ, в том числе 8 монографий и препринтов. 
В 2007 г. Валентина Саввична с соавторами была удостоена премии Ханса Раусинга 
за лучшую палеонтологическую работу.

И, конечно, необходимо вспомнить большую научно-организационную и обще-
ственную работу Валентины Саввичны. Она является председателем Владиво-
стокского отделения Палеонтологического общества РАН, членом Палинологиче-
ской комиссии России и Постоянной комиссии по стратиграфии и меловой системе 
Межведомственного стратиграфического комитета России. В 2014 г. на базе Даль-
невосточного федерального университета на о-ве Русский (Владивосток) проходило 
очередное VII Всероссийское совещание с международным участием «Меловая 
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Рис. В. С. Маркевич (слева, вверху) на Липовецком каменноугольном месторождении (При-
морье), 2009 г.; справа, вверху – ​рядом со своей бронзовой скульптурой в Государствен-
ном геологическом парке динозавров в г. Цзяинь (провинция Хейлунцзян, Китай), 2011 г.; 
слева, внизу – ​у «золотого гвоздя» на границе мела и палеогена на правом берегу р. Амур 
(провинция Хейлунцзян, Китай), 2011 г.; справа, внизу – ​на VII Всероссийском совещании 
«Меловая система России и ближнего зарубежья: проблемы стратиграфии и палеогеографии» 
(о. Русский, Владивосток), 2014 г.
Fig. V. S. Markevich (left, top) at the Lipovets coal field (Primorye), 2009; right, top – ​next to her 
bronze sculpture in the Dinosaur National Geology Park (Jiayin County, Heilongjiang Province 
China), 2011; left, bottom – ​at the «golden spike» marking the Cretaceous and Paleogene Global 
Boundary Stratotype Section and Point in the Heilongjiang Province on the right bank of Amur 
River, 2011; right, bottom – ​at the VII All-Russian meeting «The Cretaceous system of Russia and 
the near abroad: problems of stratigraphy and paleogeography» (Russky Island, Vladivostok), 2014.



92

90 лет исполнилось доктору геолого-минералогических наук Валентине Саввичне Маркевич

система России и ближнего зарубежья: проблемы стратиграфии и палеогеографии», 
активным организатором и душой которого была Валентина Саввична (рис.). В нём 
приняло участие рекордное для меловых совещаний количество специалистов из 22 
городов России и зарубежья, представивших более 80 устных и стендовых докладов. 
До сих пор участники этого совещания вспоминают высокий уровень его органи-
зации и проведения, и особенно дружескую атмосферу этого мероприятия.

Валентина Саввична активно пропагандирует научные знания, организуя 
экскурсии для школьников, студентов и педагогов Приморского края. Под её руко-
водством защищены пять кандидатских диссертаций. Также Валентина Саввична 
не остаётся в стороне от общественной жизни Приморского края, как член актива 
общественной организации «Женщины Приморья» и член правления Приморской 
организации любителей книги.

Валентина Саввична – ​ветеран ДВО РАН и ветеран труда; в 1999 г. она была 
награждена Почетной грамотой РАН за многолетнюю плодотворную работу в Россий-
ской академии наук и в связи с 275-летием Академии.

Такая разнообразная, наполненная событиями жизнь Валентины Саввичны 
свидетельствует о незаурядности, увлечённости и преданности своему делу. Она – ​
необыкновенно душевный и тёплый человек, всегда готовый прийти на помощь, 
гостеприимная, хлебосольная хозяйка, способная, казалось бы, из ничего пригото-
вить кулинарный шедевр. Свидетельством признания её многочисленных талантов – ​
огромное количество друзей, коллег, которые собирались в актовом зале Центра, 
чтобы отдать дань уважения в связи с празднованием её юбилея.

Коллеги лаборатории палеоботаники, сотрудники ФНЦ Биоразнообразия, 
редколлегия журнала «Биота и среда природных территорий» сердечно поздрав-
ляют Валентину Саввичну Маркевич со знаменательной датой и желают ей крепкого 
здоровья, долгих лет успешной и творческой жизни.

М. В. Черепанова (от редколлегии журнала),
Е. Б. Волынец, ФНЦ Биоразнообразия ДВО РАН, Владивосток
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