
ПАРАЗИТОЛОГИЯ, 2024, том 58, № 3, с. 194–214.

194

УДК 595.342.5

ПЕРВЫЕ ГЕНЕТИЧЕСКИЕ ДАННЫЕ  
О LERNAEA CYPRINACEA LINNAEUS, 1758 

С ЕВРОПЕЙСКОГО СЕВЕРА РОССИИ (РЕКА ПИНЕГА)

© 2024 г. И. А. Кузнецова *, А. В. Кондаков, Т. А. Елисеева
ФГБУН Федеральный исследовательский центр комплексного изучения Арктики  

имени академика Н.П. Лаверова УрО РАН,  
пр. Никольский, 20, Архангельск, 163020 Россия  

* e-mail: kia.iepn@gmail.com

Поступила в редакцию 12.01.2024 г.  
После доработки 12.03.2024 г.  

Принята к публикации 16.03.2024 г.

Приведены морфологические и молекулярно-генетические сведения о паразитическом рачке 
Lernaea cyprinacea L., 1758, собранном со щуки (Esox lucius L., 1758) в 2022 г. на реке Пи-
нега (Европейский Север России). Молекулярно-генетические исследования были проведены 
на основании анализа последовательностей генов COI мтДНК, 18S и 28S рДНК. Выявлена 
значительная генетическая дистанция по гену COI от особей того же вида, собранных на дру-
гих территориях (Китай, Австралия, Южная Африка, Канада, Австрия, Аргентина, Пакистан, 
Иран, Индия, Япония, Румыния, Египет и Западная Сибирь), что указывает на существование 
криптического вида L. cyprinacea на Европейском Севере России. Согласно результатам анализа 
последовательностей нуклеотидов 28S рДНК, в генах имеются две закрепленные в популяции 
замены, что может указывать на достаточно давнее расхождение сестринских видов. Фрагмент 
гена 18S рДНК, по сравнению с двумя другими участками генов, ввиду своей низкой измен-
чивости в меньшей степени подходит для идентификации вида L. cyprinacea.
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Паразитический рачок Lernaea cyprinacea L., 1758 является наиболее распростра-
ненным возбудителем опасного эктопаразитарного заболевания пресноводных рыб –  
лернеоза. Паразитические копеподы этого вида обнаружены более чем на 45 видах 
карповых и на представителях других семейств рыб (Smith, 2019). Широкому рас-
пространению L. cyprinacea способствуют отсутствие обязательного промежуточного 
хозяина в жизненном цикле (Kearn, 2004), высокая адаптивность к новым хозяевам 
(Stavrescu-Bedivan et al., 2014), непреднамеренное использование зараженных рыб  
в аквакультуре (Acosta et al., 2012), аквариумистике (Fryer, 1968) и рыболовном спорте 
(Piasecki et al., 2004). Наибольшие показатели интенсивности и экстенсивности за-
ражения наблюдаются в условиях жаркого климата в водоемах с низкой скоростью 
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водного потока, способствующих ускорению развития яиц и науплий L. cyprinacea 
(Mancini et al., 2008) и успешности инфицирования рыб (McCredden, 2016).

Несмотря на то, что оптимальной температурой воды для развития L. cyprinacea 
считается 26–28°C (Hossain et al., 2013), этого паразита обнаруживают в реках север-
ных широт (Доровских, 2001) со среднепятилетней температурой воды самого теплого 
месяца в году 19.4–20.6°C (Двоеглазова, Шелутко, 2021).

В естественных популяциях в регионах с умеренным климатом интенсивность 
и экстенсивность заражения представителями данного вида, как правило, низкие, 
однако в аквакультуре ввиду высокой плотности рыб лернеоз может привести к зна-
чительным коммерческим потерям вследствие снижения товарной привлекательности, 
возникновения вторичных инфекций (Kashinskaya et al., 2021) и массовой гибели рыб 
(Hoole et al., 2001; Ahnelt et al., 2018). Кроме того, в условиях глобального потепления 
климата велика вероятность увеличения интенсивности и экстенсивности заражения 
рыб и расширения ареала L. cyprinacea на север (Ahnelt et al., 2018). Для целей 
ихтиопатологии и борьбы с паразитами в аквакультуре важно точно определить вид 
возбудителя заболевания (Pallavi et al., 2017). Ввиду высокой степени внутривидовой 
изменчивости особей рода Lernaea и небольшого числа морфологических признаков 
точная идентификация представителей рода затруднена (Fryer, 1961; Hua et al., 2019).

Изменение морфологии L. cyprinacea в зависимости от вида хозяина, места при-
крепления и времени года сбора образцов показали низкую надежность признака 
«форма якоря» для идентификации (Harding, 1950; Pallavi, 2017). Последние иссле-
дования подкрепили этот вывод молекулярными данными (Hua et al., 2019).

Таким образом, при выявлении и идентификации представителей рода Lernaea не-
обходимо приводить как морфологическое описание, так и результаты молекулярного 
анализа (Pallavi et al., 2017).

Применение опубликованных в международных базах данных (BoldSystem V4  
и GenBank) нуклеотидных последовательностей в целях идентификации видов рода 
Lernaea затруднено в связи с их малым количеством и разнородностью, а также от-
сутствием морфологического описания особей, из которых были получены нуклео-
тидные последовательности.

Молекулярно-генетические данные наиболее широко представлены для особей 
вида Lernaea, собранных на территории Китая (Hua et al., 2019; Song et al., 2008) 
и Австралии (Zhu et al., 2021; McCredden, 2016), в значительно меньшем объеме 
опубликованы результаты исследований с территорий Южной Африки (Chakona et al., 
2019; Welicky et al., 2017), Канады (Young, 2016), Австрии и Аргентины (Waicheim 
et al., 2019; Soares et al., 2018), Пакистана, Ирана, Индии и Японии (Nagasawa, Torii, 
2015), Румынии (Stavrescu-Bedivan et al., 2014) и Египта (Abu-Elala et al., 2018). В Рос-
сии ранее были получены только две последовательности 28S рДНК для L. cyprinacea 
от серебряного карася из оз. Чаны Новосибирской области (Kashinskaya et al., 2021).

L. cyprinacea была обнаружена в водоемах и водотоках бассейнов Азовского и Чер-
ного морей, Западной Сибири, Урала и Северо-Запада России, в связи с чем представ-
ляется актуальным дополнить имеющиеся сведения о распространении этого вида на 
Европейском Севере России на основе морфологических и молекулярно-генетических 
данных.

Целью нашей работы является применение интегративного подхода для изучения 
L. cyprinacea, обнаруженной на щуке на Европейском Севере России (р. Пинега).
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МАТЕРИАЛ И МЕТОДИКА

Методы отбора проб и получения морфологических  
и молекулярно-генетических данных
Две особи L. cyprinacea были выявлены в результате обследования щуки, вылов-

ленной ручными орудиями лова в августе 2022 г. из р. Юла, приток р. Пинега (бас-
сейн р. Северная Двина). Координаты точки отбора 63.322950 N, 44.475773 E. Па-
разитические ракообразные располагались рядом с жаберной полостью на брюш-
ной стороне рыбы (рис. 1). Места прикрепления паразитов отличаются тонкой кожей  
и расположены на небольшом удалении от жаберной полости, в которой проходят развитие 
копеподитные стадии лерней. Обе особи паразита были отпрепарированы путем надреза кожи 
рыбы в месте прикрепления, извлечения погруженной части головогруди и помещены в 96% 
этиловый спирт.

Рисунок 1. Щука с прикрепленной особью Lernaea cyprinacea L., 1758, одна особь удалена.
Figure 1. Pike with an attached individual of Lernaea cyprinacea L., 1758, 
one individual was removed.

Видовую идентификацию проводили с помощью определителей паразитов рыб (Бауер, 
1987; Kabata, 1988) после удаления яйцевых мешков, взятых для целей генетического ана-
лиза. Морфологическое исследование осуществляли после препарирования образцов в 85% 
молочной кислоте с помощью световых микроскопов Leica M165 C (Leica Microsystems Inc., 
Buffalo Grove, Illinois) и ZEISS AxioLabA1 (Carl Zeiss Microscopy GmbH 07745, Jena, Germany), 
оснащенных видеокамерами. Рисунки выполняли на основании послойных фотографий одной 
особи в редакторе векторной графики Inkscape 1.2.2 (Free Software Foundation, Inc.) с помощью 
графического планшета Wacom Cintiq 16.

Выделение ДНК из яйцевых мешков выполняли методом фенол-хлороформной 
экстракции (Sambrook et al., 1989) отдельно для каждой особи. Смесь для ПЦР об-
щим объёмом 25 мкл содержала примерно 100 нг клеточной ДНК, 10 пмоль каждо-
го праймера, 200 мкмоль каждого dNTP, 2.5 мкл ПЦР-буфера (10×2 ммоль MgCl2), 
0.8 ед. ДНК-полимеразы Taq (ООО «СибЭнзим», Россия). Праймеры используемые 
при ПЦР участков генов COI, 28S и 18S рДНК приведены в табл. 1. Во всех случаях  
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программа амплификации включала в себя этап первоначальной денатурации ДНК  
5 мин +95°С; 27–31 циклов синтеза фрагмента ДНК: +95°С 45 сек, +47–65°С 50 сек, +72°С 
50 сек, а также этап окончательной элонгации цепи: +72°С 5 мин.

Таблица 1. Последовательности праймеров для ПЦР-амплификации и секвенирования
Table 1. Primer sequences for PCR amplification and sequencing

Фрагмент  
гена

Название  
праймера Направление Последовательность  

праймера (5’–3’) Источник

COI LoboF1 Прямой kbtchacaaaycayaargayathgg
Lobo et al., 2013

LoboR1 Обратный taaacytcwggrtgwccraaraayca
18S рДНК 3F Прямой gttcgattccggagaggga

Giribet et al., 1996
9R Обратный gatccttccgcaggttcacctac

18Sa2.0 Прямой atggttgcaaagctgaaac
Whiting et al., 1997

18Sbi Обратный gagtctcgttcgttatcgga
28S рДНК C1 Прямой acccgctgaatttaagcat

Mollaret et al., 1997
D2 Обратный tccgtgtttcaagacgg

Продукты амплификации очищали ацетатом аммония и этиловым спиртом. Прямое и об-
ратное секвенирование проводили на приборе ABI PRISM® 3730 DNA (Thermo Fisher Scientific 
Inc., Waltham, MA, USA) с использованием набора реагентов ABI PRIS® BigDye Terminator 
v.3.1. Проверку полученных последовательностей выполняли вручную с помощью редактора 
выравнивания BioEdit версии 7.2.5 (Hall, 1999). Последовательности были размещены в NCBI 
GenBank под номерами: OR945731, OR945732 (COI, 636 п.н., для двух особей), OR945736, 
OR945737 (18S рДНК, 726 п.н., для двух особей), OR947420 (28S рДНК, 1420 п.н., для одной 
особи).

Филогенетический анализ
Для построения филогенетического дерева из базы данных GenBank были взяты после-

довательности участков генов I cубъединицы цитохромоксидазы митохондриальной ДНК 
(COI) представителей рода Lernaea, а также в качестве внешней группы (Приложение) по-
следовательности Parabrachiella anisotremi Castro-Romero et Baeza-Kuroki, 1989; P. auriculata 
Castro-Romero et Baeza-Kuroki, 1987; P. platensis Montes, Castro-Romero et Martorelli, 2017; P. 
merluccii Bassett-Smith, 1896; Ergasilida sp. Khodami, Mercado-Salas, Tang et Martinez Arbizu, 
2019; Poecilostomatoida sp., Lepeophtheirus parviventris Wilson, 1905 и Caligus furcisetifer Redkar, 
Rangnekar et Murti, 1949.

Выравнивание набора последовательностей COI выполняли по алгоритму MUSCLE (Edgar, 
2004) в пакете программ MEGA11 (Tamura et al., 2021). Затем проводили фильтрацию выравни-
ваний в программе Gblocks с наименее строгими параметрами (Dereeper et al., 2008; Castresana, 
2000) и удаление идентичных гаплотипов с помощью сервиса DNAcollapser. Построение дере-
ва максимального правдоподобия (Hoang et al., 2017) с предварительным подбором наиболее 
подходящей модели эволюции по критерию BIC (Kalyaanamoorthy et al., 2017) осуществляли 
с помощью IQ-Tree web server (Trifinopoulos et al., 2016; Nguyen et al., 2014). Последователь-
ности из GenBank, не отвечающие требованию полного перекрытия с полученными в данном 
исследовании, были удалены из выравнивания.
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Для оценки эволюционной дивергенции последовательности 18S и 28S рДНК Lernaea 
sp. выравнивали по алгоритму MUSCLE (Edgar, 2004) в пакете программ MEGA 11 (Tamura  
et al., 2021). Вручную проводили фильтрацию и коллапсирование последовательностей с после-
дующим выявлением нуклеотидных замен. Оценку межвидовой и внутривидовой дивергенции 
образцов COI мтДНК осуществляли с помощью показателя p-дистанции (Nei, Kumar, 2000), 
рассчитанного в пакете программ MEGA11.

РЕЗУЛЬТАТЫ
Морфологическое описание
Ключевым морфологическим признаком L. cyprinacea является наличие хорошо 

развитых выростов головогруди, с помощью которых копепода фиксируется в теле 
хозяина (Бауер, 1987; Kabata, 1988) (рис. 2).

Рисунок 2. Общий вид самки Lernaea cyprinacea L., 1758: А – Особь, фиксированная в 96% 
этиловом спирте; Б – Головогрудь с прикрепительным аппаратом после обработки молочной 
кислотой с дорсальной стороны; В – Особь после удаления яйцевых мешков и обработки 
молочной кислотой. Масштабная линейка 2.5 см.
Figure 2. General view of Lernaea cyprinacea L., 1758 female: A – Female fixed in 96% ethanol; 
Б – Cephalothorax with the attachment apparatus after treatment with lactic acid, dorsum view; 
В – Individual after removal of the egg sacs and treatment with lactic acid. Scale bar 2.5 cm.

Взрослая женская особь L. cyprinacea имеет удлиненное трубчатое тело (длиной 
13 мм), слегка расширяющееся к заднему концу, и оканчивается вилочкой с двумя 
каудальными ветвями. Головогрудь включает первый грудной сегмент с первой парой 
плавательных ног, а также прикрепительный аппарат в виде двух пар вентральных 
и раздвоенных дорсальных отростков, в центре которых расположена очень малень-
кая шарообразная голова. Сегментация тела неочевидна, обозначена пятью парами 
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плавательных ног, половая часть тела и брюшко отделены от тела длинной шеей. 
Выделяют головогрудь (с ротовыми придатками и первой парой плавательных ног 
(рис. 3)), грудь (со второй, третьей и четвертой парами плавательных ног) и выпуклое  
брюшко (с пятой и шестой парами плавательных ног, прегенитальным выступом и 
отверстиями, а также яйцевыми мешками). Два яйцевых мешка длиной 2.7 мм и 
шириной посередине 0.5 мм прикреплены к брюшку после пятой пары плавательных 
ног. Диаметр яиц около 0.1 мм. На спинной стороне груди и брюшка придатков нет.

Антенны и антеннулы расположены на голове антеро-латерально (рис. 3). Антен-
нула (рис. 3В) длиной 200 мкм состоит из четырех подомеров, из которых второй, 
третий и четвертый несут по 11, 4 и 6 щетинок, соответственно. Антенна (рис. 3Б) 
длиной 130 мкм состоит из трех подомеров. Дистальный подомер антенны несет 
шесть щетинок и вооружен подвижным коготком (20 мкм). Треугольная верхняя  
и расположенная между максиллами II нижняя губы образуют буккальную полость 
(рис. 3А). Мандибулы размером 160 мкм состоят из трех подомеров (рис. 3Е). Дис-
тальный подомер вооружен одним крючком (длиной 20 мкм) и тремя близко располо-
женными шипами (длиной 10 мкм каждый). Максиллы II (рис. 3Г) состоят из двух 
подомеров и оканчиваются сильным хитинизированным коготком с двумя выростами. 
Длина максилл II и когтя составляет 80 мкм и 26 мкм соответственно. Максилли-
педы (длиной 110 мкм) состоят из двух подомеров (рис. 3Д). Вентральный подомер 
с внутренней стороны имеет одиночную щетинку длиной 10 мкм. Дистальный подо-
мер несет на конце пять крючков длиной 17–50 мкм.

Рисунок 3. Придатки головогруди самки Lernaea cyprinacea L., 1758: А – Ротовой аппарат; 
Б – Антеннула; В – Антенна; Г – Максилла II; Д – Максиллепеда со щетинкой (st) ; 
Е – Мандибула. Масштабная линейка 20 мкм.
Figure 3. Cephalothorax appendages of female Lernaea cyprinacea L., 1758: А – Oral apparatus; 
Б –Antennule; В – Antenna; Г – Maxilla II; Д – Maxilleped with seta (st); Е – Mandible. Scale 
bar 20 µm.

L. cyprinacea имеет шесть пар плавательных ног, две из которых значительно ре-
дуцированы (рис. 4А–4Д). Шестая пара ног редуцирована до пары коротких щетинок 
(рис. 4Е). На медиальной стороне протоподита первой пары ног (рис. 4А) имеется 
хитиновый крючок, а 2–4-я пары ног несут щетинку. Нередуцированные 1–4-я пары 
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ног двуветвистые, каждая ветвь состоит из трех члеников, на боковых частях кото-
рых имеются оперенные и неоперенные щетинки (рис. 4А–4Г). Ноги пятой пары 
представлены округлым сегментом с четырьмя щетинками и сопровождаются одной 
щетинкой, расположенной на теле с латеральной стороны (рис. 4Д).

Рисунок 4. 1–6 пары ног и вилочка Lernaea cyprinacea L., 1758: А – Первая пара ног; 
Б – Вторая пара ног; В – Фрагмент ноги третьей пары; Г – Нога четвертой пары; Д – Пятая 
пара ног; Е – Шестая пара ног; Ж– Вилочка. Масштабная линейка, мкм: А–Д, Ж – 20; Е – 10.
Figure 4. 1–6 pairs of legs and furcal rami of Lernaea cyprinacea L., 1758: A – First pair of legs; 
Б – Second pair of legs; В – Fragment of a leg of the third pair; Г – Leg of the fourth pair; 
Д – Fifth pair of legs; Е – Sixth pair of legs; Ж – Furcal rami. Scale bar, µm: А–Д, Ж – 20; 
Е – 10.
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Молекулярный анализ
Филогенетическое дерево, построенное методом максимального правдоподобия по 

COI, позволяет выделить три клады (рис. 5): первая включает неуточненные виды 
рода Lernaea из Канады (бутстреп-поддержка BS = 100%), вторая – две последова-
тельности L. cyprinacea из России, полученные авторами (BS = 74%), третья объеди-
няет виды L. cyprinacea, L. cruciata Lesueur, 1824, L. ctenopharyngodontis Yin, 1960 
и L. polymorpha Yü, 1938, собранные в Китае, Австралии, Австрии, Никарагуа 
и Египте (BS = 74%).

Рисунок 5. Филогенетические дерево рода Lernaea на основе COI, построенное методом 
максимального правдоподобия. Масштабная линейка показывает процентное расхождение 
последовательностей отдельных видов, наложенное на длину ветвей. Числа возле узлов – 
значения поддержки бутстрепа.
Figure 5. Maximum likelihood phylogenetic tree of the genus Lernaea based on COI. The scale 
bar shows the percentage sequence divergence of individual species superimposed on branch 
lengths. The numbers next to the nodes represent the bootstrap support values.

Исходя из полученного филогенетического дерева и рассчитанной матрицы ге-
нетических расстояний по гену COI, принимая за граничное значение для видов 
р-дистанции более 2% (Hebert et al., 2003), можно предположить наличие четырех 
видов: L. cyprinacea (Россия), L. cf. cyprinacea (Австралия, Австрия, Египет, Китай 
и Никарагуа) и Lernaea sp. 1 и Lernaea sp. 2 (Канада). Наибольшие межвидовые 
р-дистанции (18.0–18.3%) наблюдаются с двумя видами Lernaea sp. из Канады – 18.0% 
и 18.3%.
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Внутривидовые р-дистанции составили от 0.2 до 1.4% (табл. 2). Наибольшие зна-
чения характерны для группы с разнообразным географическим происхождением 
особей, что дает представление об обычных пределах внутривидовой дивергенции 
(Hebert et al., 2003).

Таблица 2. Внутри- и межвидовые генетические расстояния COI (p-дистанции, %)
Table 2. Intra- and interspecific genetic distances (p-distances, %)

Предполагаемый 
вид

Межвидовые p-дистанции Внутривидовые 
p-дистанцииL. cyprinacea L. cf. cyprinacea Lernaea sp. 1

L. cyprinacea 0.2

L. cf. cyprinacea 6.4 ± 0.5 1.4 ± 0.6

Lernaea sp. 1 18.0 ± 0.1 17.3 ± 0.6 0.8

Lernaea sp. 2 18.3 ± 0.1 16.6 ± 0.6 8.9 ± 0.1 –

Подтверждением сложности морфологической идентификации паразитов семей-
ства лернеид выступают отсутствие зависимости p-дистанции от вида, указанного 
при депонировании последовательности, а также малые значения дистанций между 
особями, отнесенных к разным видам.

Оценка эволюционной дивергенции
Сравнение последовательностей нуклеотидов 28S рДНК (табл. 3) показало на-

личие закрепленных в популяции замен: A = >G в позиции 366, которая характерна 
для всех ранее полученных последовательностей, и A = >С в позиции 643, что может 
указывать на достаточно давнее расхождение популяций.

Последовательности 18S рДНК не содержат закрепленных в популяции замен 
(табл. 4), а ряд особей, отнесенных к разным видам, имеет идентичные последователь-
ности, что может указывать как на проблемы морфологической идентификации вида, 
так и на непригодность гена 18S рДНК для идентификации видов семейства Lernaea.

Низкая репрезентативность таксонов лернеид в базе данных GenBank не позволила 
в данном исследовании провести филогенетический анализ с объединением разных 
генов (Петров, Владыченская, 2005).

ОБСУЖДЕНИЕ

Интеграционный подход позволил идентифицировать особь как L. cyprinacea по 
морфологическим признакам, однако молекулярно-генетические данные указывают 
на существование криптического вида на территории Европейского Севера России.

Сильная дифференциация трех групп таксонов на филогенетическом дереве по 
гену COI отражает географическую обособленность особей (с учетом инвазий) (Avise, 
Walker, 1999).

Следует учитывать, что отсутствие генетических данных представителей отдель-
ных территорий может привести к существенной недооценке числа основных вну-
тривидовых филогрупп, фактически присутствующих в пределах таксономического 
вида (Avise, Walker, 1999).

Генетические p-дистанции, обнаруженных особей, превышают уровень внутри-
видового различия относительно образцов, собранных на других территориях. Обо-
собленное положение клады L. cf. cyprinacea, объединяющей образцы из разных 
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зоогеографических областей, можно объяснить инвазионными процессами по всему 
миру, вследствие использования карповых рыб в качестве аквакультуры (Ahnelt et al., 
2018). Стоит отметить, что популяция L. cyprinacea из бассейна реки Северная Двина 
не была вовлечена в этот процесс.

Наиболее масштабные работы по интродукции рыб в России осуществлялись  
в 1960–1980 г. и были направлены на повышение продуктивности малорыбных во-
доемов Зауралья, Новосибирской области и бывшей Казахской ССР. Рыбопосадочный 
материал поступал, в том числе, из Восточной Азии (Кудерский, 2001), что привело 
к инвазии многочисленных таксонов беспозвоночных (Kondakov et al., 2020). Осо-
би из Новосибирской области России и Китая имеют идентичные последовательно-
сти 28S рДНК, что может быть связано с зарыблением водоемов области в 1958 г.  
белым Aristichthys nobilis Richardson, 1845 и пестрым Hypophthalmichthys molitrix 
Valenciennes, 1844 толстолобиками из Китая, способными нести на себе L. cyprinacea 
(Кудерский, 2001). Следует отметить, что генетические данные о двух особях  
L. cyprinacea, собранных с Carrassius gibelio L., 1758 из Новосибирской области Рос-
сии, не сопровождаются морфологическим описанием, что ограничивает их приме-
нение в целях интегративного подхода.

В настоящее время в реке Северная Двина отмечены интродуцированные виды рыб 
Каспийского и Балтийского морских бассейнов: белоглазка Abramis sapa Pallas, 1814 
и обыкновенный жерех Leuciscus aspius L., 1758; из реки Печора – пелядь Coregonus 
peled Gmelin, 1789; с неизвестным происхождением – обыкновенный судак Sander 
lucioperca L., 1758 и головешка-ротан Perсcottus glenii Dybowski, 1877. Из них по-
тенциальным хозяином-переносчиком может выступать только пелядь (Скрипченко, 
Несеренко, 1977; Пугачев, 2004.), в связи с чем вероятность интродукции L. cyprinacea 
в бассейн реки Северная Двина не велика.

Популяции L. cyprinacea бассейна Северной Двины адаптированы к холодному 
климату (Доровских, 2019), в то время как представители L. cf. cyprinacea, часто 
встречающиеся в аквакультуре, имеют значительно более высокие температурные 
оптимумы для реализации жизненного цикла (Hossain et al., 2018). Полученные ре-
зультаты свидетельствуют, что процесс видообразования нашел свое отражение, как 
в изменениях в геноме, так и в физиологических характеристиках L. cyprinacea. Вос-
становить историю распространения L. cyprinacea в мире трудно, т.к. существуют 
затрудняющие факторы (антропогенный поток генов (по причине инвазии с рыбо-
посадочным материалом) и смешение генофондов аборигенной и пришлой популя-
ций паразитов) и сохраняется недостаточность молекулярных данных о популяциях 
паразита, населяющих северные территории Евразии. 

ВЫВОДЫ

Морфологическое исследование позволило идентифицировать паразита как  
L. cyprinacea. Морфологические признаки этого вида, по сравнению с морфологиче-
скими признаками, описанными в публикациях Бауера (1987) и Kabata (1988), осо-
бенностей не имели.

Фрагмент гена 18S рДНК, по сравнению с СОI мтДНК и 28S рДНК, ввиду его 
низкой скорости мутации, в меньшей степени подходит для идентификации вида  
и географического происхождения L. cyprinacea.

Сильная дивергенция фрагментов генов СОI мтДНК и 28S рДНК L. cyprinacea 
Архангельской области относительно особей того же вида той же зоогеографической 
области может быть связана с изоляцией, приведшей к формированию криптического 
вида.
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THE FIRST GENETIC DATA ON LERNAEA CYPRINACEA LINNAEUS, 
1758 FROM THE EUROPEAN NORTH OF RUSSIA (THE PINEGA RIVER)

I. A. Kuznetsova, A. V. Kondakov, T. A. Eliseeva

Keywords: parasitic copepods, Lernaeidae, Lernaea cyprinacea, COI, 18S rDNA, 
28S rDNA

SUMMARY

Morphological and molecular genetic data about Lernaea cyprinacea Linnaeus, 1758, collected 
from pike (Esox lucius Linnaeus, 1758) in the European North of Russia (Pinega river) in 2022, 
were presented. Molecular genetic studies were carried out based on the analysis of COI mtDNA, 
18S rDNA and 28S rDNA gene sequences. A significant genetic distance for the COI gene from 
individuals of the same species collected in other territories (China, Australia, South Africa, Canada, 
Austria, Argentina, Pakistan, Iran, India, Japan, Romania, Egypt and Western Siberia) was revealed, 
which indicates the existence of a cryptic species L. cyprinacea in the European North of Russia. 
Analysis of 28S rDNA sequences showed the presence of two substitutions fixed in the population, 
which may indicate a fairly long-standing divergence of sister species. The 18S rDNA gene fragment 
is less suitable for identifying L. cyprinacea due to low variability compared to the other two gene 
regions.


