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Исследование генетической структуры домашних и диких  
северных оленей Республики Саха (Якутия) с использованием 

STR-анализа 

Аннотация.  

Цель: характеристика современного состояния генетического и аллельного разнообразия пород до-
машнего оленя и популяций дикого северного оленя, обитающих на территории Республики Саха (Якутия), 
с использованием STR-маркеров.  

Материалы и методы. Выборка домашней популяции включала оленей эвенской (EVN, n=33), эвенкий-
ской (EVK, n=31) и чукотской (харгин) пород (KH, n=33). Выборка дикого северного оленя была представлена 
образцами тундровой (WLD_TUN, n=119) и таежной (WLD_TGA, n=14) популяций.  Анализ полиморфизма 14 
STR-локусов (NVHRT21, NVHRT24, NVHRT76, RT1, RT6, RT7, RT9, RT27, RT30, RT25, RT13, NV03, RT5 и NV73) 
был проведен по собственным методикам на генетическом анализаторе ABI3130xl («Applied Biosystems», 
США). Параметры аллельного и генетического разнообразия вычисляли с использованием программного 
обеспечения GenAlEx (ver. 6.5.1) и R package “diveRsity”. Для оценки генетической структуры проведен ана-
лиз главных компонент (Principal Component Analysis, PCA) с помощью R пакета аdegenet и с визуализа-
цией в R пакете gglot2. Оценка степени генетической дифференциации популяций северного оленя вы-
полнена на основании матрицы попарных значений FST с построением филогенетического дерева по 
алгоритму "сети соседей" (Neighbor-Net) в программе SplitsTree 4.14.5. 

Результаты. Анализ параметров генетического разнообразия показал, что уровень наблюдаемой гете-
розиготности был наименьшим у WLD_TGA (HO = 0,520) среди всех изучаемых групп и варьировал от 0,615 
в KH до 0,691 в е EVK. Все группы оленей характеризовались дефицитом гетерозигот, о чем свидетельство-
вали положительные значения коэффициента инбридинга: от UFIS = 0,101 в EVK до UFIS = 0,372 в WLD_TGA.  
Среднее число аллелей на локус варьировало 7,1 у EVN до 12,4 у WLD_TUN. Группы дикого оленя превос-
ходили своих домашних сородичей по показателю аллельного разнообразия (AR = 7,8-8,6 и AR = 6,2-6,8, 
соответственно) и по числу эффективных аллелей на локус (NE = 5,3-6,9 и NE = 4,1-4,5, соответственно). 
Анализ главных компонент показал, что первая главная компонента отделяет большинство особей дикого 
от представителей домашнего северного оленя. При анализе значений FST выявлено, что KH была наибо-
лее генетической удаленной как от пород домашнего северного оленя (FST = 0,072 между KH и EVN, и FST = 
0,065 между KH и EVK), так и от популяций диких представителей этого вида (FST = 0,076 между KH  
и WLD_TGA, и FST = 0,06 между KH и WLD_TUN). Пары групп EVN и EVK (FST = 0,047), а также WLD_TUN  
и WLD_TGA (FST = 0,008) характеризуются незначительной генетической дифференциацией. В структуре 
генетического древа четко выделяются два кластера: дикие и домашние группы северного оленя.  

Заключение. Полученные результаты могут быть полезны при разработке селекционных программ для по-
род домашнего серверного оленя и научно-обоснованных программ по сохранению дикого северного оленя.
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Ç‚Â‰ÂÌËÂ. ëÂ‚ÂÌ˚È ÓÎÂÌ¸ (Rangifer tarandus) 
– ˝ÚÓ ÛÌËÍ‡Î¸Ì˚È ‚Ë‰ ÍÓÔ˚ÚÌ˚ı, Û ÍÓÚÓÓ„Ó ÒÛ-
˘ÂÒÚ‚Û˛Ú ‰ÓÏ‡¯Ìflfl Ë ‰ËÍ‡fl ÙÓÏ˚, Ó·ËÚ‡˛˘ËÂ 
‚ ÔÂ‰ÂÎ‡ı Ó‰ÌÓ„Ó ‡Â‡Î‡.  

ÑÓÏ‡¯ÌËÈ ÒÂ‚ÂÌ˚È ÓÎÂÌ¸ ‰‡ÂÚ ‚ÓÁÏÓÊÌÓÒÚ¸ 
Ï‡ÎÓ˜ËÒÎÂÌÌ˚Ï ÍÓÂÌÌ˚Ï Ì‡Ó‰‡Ï ëÂ‚Â‡ ‚˚-
ÊËÚ¸ ‚ ÒÛÓ‚ÓÈ ÔËÓ‰Â ä‡ÈÌÂ„Ó ëÂ‚Â‡, Ó·ÂÒ-
ÔÂ˜Ë‚‡fl Ëı ÔÓ‰ÛÍÚ‡ÏË ÔËÚ‡ÌËfl, ÚÂÔÎÓÈ Ó‰ÂÊ‰ÓÈ 
Ë Ú‡ÌÒÔÓÚÌ˚Ï ÒÂ‰ÒÚ‚ÓÏ [1; 2]. ÑÓÏ‡¯ÌÂÂ ÓÎÂ-
ÌÂ‚Ó‰ÒÚ‚Ó Ó·ÂÒÔÂ˜Ë‚‡ÂÚ ÔÓËÁ‚Ó‰ÒÚ‚Ó ̋ ÍÓÎÓ„Ë˜ÂÒÍË 
·ÂÁÓÔ‡ÒÌÓÈ ÔÓ‰ÛÍˆËË, ‚ ÚÓÏ ˜ËÒÎÂ ‰ËÂÚË˜ÂÒÍÓ„Ó
ÏflÒ‡, ˝Ì‰ÓÍËÌÌÓ„Ó Ò˚¸fl Ë ÒÛ·ÔÓ‰ÛÍÚÓ‚ [1].  

èÓ ÂÒÛÒ‡Ï ‰ËÍËı ÒÂ‚ÂÌ˚ı ÓÎÂÌÂÈ üÍÛÚËfl 
Á‡ÌËÏ‡ÂÚ ˜ÂÚ‚ÂÚÓÂ ÏÂÒÚÓ ‚ ÏËÂ ÔÓÒÎÂ ä‡Ì‡‰˚ - 
1,5 ÏÎÌ., ÄÎflÒÍË - 0,8 ÏÎÌ., í‡ÈÏ˚‡ - 1,1 ÏÎÌ. 
ÓÒÓ·ÂÈ [3]. ç‡fl‰Û Ò ‚‡ÊÌ˚Ï ÔÓÏ˚ÒÎÓ‚˚Ï 
ÁÌ‡˜ÂÌËÂÏ ‰ËÍËÈ ÒÂ‚ÂÌ˚È ÓÎÂÌ¸, ‚ÍÎ˛˜‡˛˘ËÈ 
ÚÛÌ‰Ó‚˚Â Ë Ú‡ÂÊÌ˚Â ÔÓÔÛÎflˆËË, – ˝ÚÓ ÌÂÓÚ˙ÂÏ-
ÎÂÏ‡fl ˜‡ÒÚ¸ ·ËÓˆÂÌÓÁÓ‚, Ë„‡˛˘‡fl ‚‡ÊÌÛ˛ ÓÎ¸ 
‚ ÙÛÌÍˆËÓÌËÓ‚‡ÌËË Ë ÛÒÚÓÈ˜Ë‚ÓÒÚË ‡ÍÚË˜Â-
ÒÍËı Ë ÒÛ·‡ÍÚË˜ÂÒÍËı ˝ÍÓÒËÒÚÂÏ [3].  

ÉÂÌÂÚËÍ‡ ÒÂ‚ÂÌ˚ı ÓÎÂÌÂÈ, Ó·ËÚ‡˛˘Ëı Ì‡ ÚÂ-
ËÚÓËË êÓÒÒËË, ËÁÛ˜‡Î‡Ò¸ Ò ÔËÏÂÌÂÌËÂÏ ‡Á-
ÎË˜Ì˚ı ÚËÔÓ‚ Ï‡ÍÂÓ‚, ‚ÍÎ˛˜‡fl ‰ÓÏËÌ‡ÌÚÌ˚Â 
fl‰ÂÌ˚Â Ï‡ÍÂ˚ (Ì‡ÔËÏÂ, ISSR) [4], SNP-
Ï‡ÍÂ˚ [5] Ë ÏËÚÓıÓÌ‰Ë‡Î¸Ì˚Â Ï‡ÍÂ˚ [6]. ë 
ˆÂÎ¸˛ ÔÓ‚˚¯ÂÌËfl ÔÓËÁ‚Ó‰ËÚÂÎ¸ÌÓÒÚË Ë ËÌÙÓ-
Ï‡ÚË‚ÌÓÒÚË STR-‡Ì‡ÎËÁ‡ ‰Îfl ÍÓÌÚÓÎfl ‰ÓÒÚÓ‚Â-
ÌÓÒÚË ÔÓËÒıÓÊ‰ÂÌËfl Ë ÓˆÂÌÍË ·ËÓ‡ÁÌÓÓ·‡ÁËfl 
ÓÒÒËÈÒÍËı ÔÓÔÛÎflˆËÈ ÒÂ‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl ‚ 
îÉÅçì îàñ ÇàÜ ËÏ ã. ä. ùÌÒÚ‡ ‡Á‡·Ó-
Ú‡Ì‡ ÏÛÎ¸ÚËÎÓÍÛÒÌ‡fl Ô‡ÌÂÎ¸ [5]. ë ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÌË-
ÂÏ ÒÓ·‡ÌÌÓÈ Ô‡ÌÂÎË ‰‡Ì‡ ÓˆÂÌÍ‡ ÒÚÂÔÂÌË ‰ËÙÙÂ-
ÂÌˆË‡ˆËË ‰ÓÏ‡¯ÌËı ÒÂ‚ÂÌ˚ı ÓÎÂÌÂÈ [7], ·˚Î 
ËÁÛ˜ÂÌ ‡ÎÎÂÎÓÙÓÌ‰ ‚˚·ÓÓÍ ‰‚Ûı Ò‡Ï˚ı ÏÌÓ„Ó˜ËÒ-
ÎÂÌÌ˚ı ÔÓÔÛÎflˆËÈ ÒÂ‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl — ‰ÓÏ‡¯ÌËı 
ÓÎÂÌÂÈ ÌÂÌÂˆÍÓÈ ÔÓÓ‰˚ Ë Ú‡ÈÏ˚ÒÍÓÈ ÔÓÔÛÎflˆËË 
‰ËÍÓ„Ó ÒÂ‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl, ‡ Ú‡ÍÊÂ ÓÔÂ‰ÂÎÂÌ‡ ÒÚÂ-
ÔÂÌ¸ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÈ ËÌÚÓ„ÂÒÒËË ÏÂÊ‰Û ÌËÏË [7], 
ÓÔËÒ‡Ì‡ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍ‡fl ı‡‡ÍÚÂËÒÚËÍ‡ Â„ËÓÌ‡Î¸-
Ì˚ı ÔÓÔÛÎflˆËÈ ÌÂÌÂˆÍÓÈ ÔÓÓ‰˚ [8]. íÂÏ ÌÂ ÏÂ-
ÌÂÂ, ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËfl „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓ„Ó ‡ÁÌÓÓ·‡ÁËfl Ë 
„ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÈ ÒÚÛÍÚÛ˚ ‰ÓÏ‡¯ÌËı Ë ‰ËÍËı ÒÂ‚Â-
Ì˚ı ÓÎÂÌÂÈ, Ó·ËÚ‡˛˘Ëı Ì‡ ÚÂËÚÓËË êÂÒÔÛ·ÎË-
ÍË ë‡ı‡ (üÍÛÚËfl), Ò ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÌËÂÏ ÏËÍÓÒ‡ÚÂÎ-
ÎËÚÓ‚ Ó„‡ÌË˜Ë‚‡˛ÚÒfl ‡Ì‡ÎËÁÓÏ ÓÚ‰ÂÎ¸Ì˚ı ÔÓÓ‰.  

ñÂÎ¸ ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËÈ – ‡Ì‡ÎËÁ ÒÓ‚ÂÏÂÌÌÓ„Ó 
ÒÓÒÚÓflÌËfl „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓ„Ó ‡ÁÌÓÓ·‡ÁËfl, ÔÓÔÛÎfl-
ˆËÓÌÌÓÈ ÒÚÛÍÚÛ˚ Ë ÒÚÂÔÂÌË „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÈ ‰ËÙ-
ÙÂÂÌˆË‡ˆËË ˝‚ÂÌÒÍÓÈ, ˝‚ÂÌÍËÈÒÍÓÈ Ë ı‡„ËÌ 
ÔÓÓ‰ ‰ÓÏ‡¯ÌÂ„Ó ÓÎÂÌfl, ‡ Ú‡ÍÊÂ ÚÛÌ‰Ó‚ÓÈ Ë Ú‡-
ÂÊÌÓÈ ÔÓÔÛÎflˆËÈ ‰ËÍÓ„Ó ÒÂ‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl, Ó·Ë-
Ú‡˛˘Ëı Ì‡ ÚÂËÚÓËË êÂÒÔÛ·ÎËÍË ë‡ı‡ (üÍÛ-
ÚËfl), Ò ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÌËÂÏ ÏËÍÓÒ‡ÚÂÎÎËÚÓ‚.  

å‡ÚÂË‡Î˚ Ë ÏÂÚÓ‰˚. àÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËfl ÔÓ‚Ó-
‰ËÎË Ì‡ ‰ÓÏ‡¯ÌËı Ë ‰ËÍËı ÒÂ‚ÂÌ˚ı ÓÎÂÌflı, 
Ó·ËÚ‡˛˘Ëı Ì‡ ÚÂËÚÓËË êÂÒÔÛ·ÎËÍË ë‡ı‡ 
(üÍÛÚËfl). Ç˚·ÓÍ‡ ‰ÓÏ‡¯ÌÂÈ ÔÓÔÛÎflˆËË 
‚ÍÎ˛˜‡Î‡ ÒÎÂ‰Û˛˘ËÂ ÔÓÓ‰˚: ˝‚ÂÌÒÍ‡fl (EVN, 
n=33), ˝‚ÂÌÍËÈÒÍ‡fl (EVK, n=31) Ë ˝ÍÓÚËÔ ˜Û-
ÍÓÚÒÍÓÈ ÔÓÓ‰˚ – ı‡„ËÌ (KH, n=33). Ç˚·ÓÍ‡ 
‰ËÍÓ„Ó ÒÂ‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl ·˚Î‡ ÔÂ‰ÒÚ‡‚ÎÂÌ‡ Ó·-
‡Áˆ‡ÏË ÚÛÌ‰Ó‚ÓÈ (WLD_TUN, n=119) Ë Ú‡ÂÊ-
ÌÓÈ (WLD_TGA, n=14) ÔÓÔÛÎflˆËflÏË. àÒÔÓÎ¸-
ÁÓ‚‡ÌÌ˚Â ‚ ‰‡ÌÌÓÈ ‡·ÓÚÂ Ó·‡Áˆ˚ ‚ÁflÚ˚ ËÁ 
ìçì «Å‡ÌÍ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓ„Ó Ï‡ÚÂË‡Î‡ ‰ÓÏ‡¯ÌËı 
Ë ‰ËÍËı ‚Ë‰Ó‚ ÊË‚ÓÚÌ˚ı Ë ÔÚËˆ˚» îÉÅçì 
îàñ ÇàÜ ËÏ. ã. ä. ùÌÒÚ‡. Ç ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËflı 
ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÌÓ Ó·ÓÛ‰Ó‚‡ÌËÂ ñäè «ÅËÓÂÒÛÒ˚ 
Ë ·ËÓËÌÊÂÌÂËfl ÒÂÎ¸ÒÍÓıÓÁflÈÒÚ‚ÂÌÌ˚ı ÊË‚ÓÚ-
Ì˚ı» îÉÅçì îàñ ÇàÜ ËÏ. ã. ä. ùÌÒÚ‡.  

Ç˚‰ÂÎÂÌËÂ Ñçä ÔÓ‚Ó‰ËÎË Ò ÔÓÏÓ˘¸˛ Ì‡·Ó-
Ó‚ ‰Îfl ‚˚‰ÂÎÂÌËfl „ÂÌÓÏÌÓÈ Ñçä ÒÂËË «Ñçä-
ùÍÒÚ‡Ì» (áÄé «ëËÌÚÓÎ», êÓÒÒËfl) ‚ ÒÓÓÚ‚ÂÚÒÚ‚ËË 
Ò ÔÓÚÓÍÓÎÓÏ ÙËÏ˚-ÔÓËÁ‚Ó‰ËÚÂÎfl. ÄÌ‡ÎËÁ ÔÓ-
ÎËÏÓÙËÁÏ‡ 14 STR-ÎÓÍÛÒÓ‚ (NVHRT21, 
NVHRT24, NVHRT76, RT1, RT6, RT7, RT9, 
RT27, RT30, RT25, RT13, NV03, RT5 Ë NV73) 
ÔÓ‚Â‰ÂÌ ÔÓ ÒÓ·ÒÚ‚ÂÌÌ˚Ï ÏÂÚÓ‰ËÍ‡Ï [5]. ÄÏÔÎË-
ÙËÍ‡ˆË˛ ‚˚ÔÓÎÌflÎË Ì‡ ÚÂÏÓˆËÍÎÂÂ Labcycler 
(SensoQuest, ÉÂÏ‡ÌËfl). î‡„ÏÂÌÚ˚ ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÎË 
Ì‡ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÏ ‡Ì‡ÎËÁ‡ÚÓÂ ABI3130xl («Applied 
Biosystems», ëòÄ). ê‡ÁÏÂ˚ ‡ÎÎÂÎÂÈ ÓÔÂ‰ÂÎflÎË 
Ò ÔÓÏÓ˘¸˛ ÔÓ„‡ÏÏÌÓ„Ó Ó·ÂÒÔÂ˜ÂÌËfl Gene Map-
per v. 4 («Applied Biosystems», ëòÄ). ÑÎfl Ó·‡-
·ÓÚÍË ÂÁÛÎ¸Ú‡ÚÓ‚ ‡Ì‡ÎËÁ‡ ÙÓÏËÓ‚‡ÎË Ï‡ÚËˆÛ
„ÂÌÓÚËÔÓ‚ ‚ ÙÓÏ‡ÚÂ Microsoft Excel.  

è‡‡ÏÂÚ˚ ‡ÎÎÂÎ¸ÌÓ„Ó Ë „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓ„Ó ‡ÁÌÓ-
Ó·‡ÁËfl, ‚ÍÎ˛˜‡fl ̃ ËÒÎÓ ÒÂ‰ÌËı (NA), ̋ ÙÙÂÍÚË‚-
Ì˚ı (NE) Ë ÔË‚‡ÚÌ˚ı (PR) ‡ÎÎÂÎÂÈ Ì‡ ÎÓÍÛÒ, ‡-
ËÙËˆËÓ‚‡ÌÌÓÂ ‡ÎÎÂÎ¸ÌÓÂ ‡ÁÌÓÓ·‡ÁËÂ (AR), 
Ì‡·Î˛‰‡ÂÏÛ˛ (HO) Ë ÌÂÒÏÂ˘ÂÌÌÛ˛ ÓÊË‰‡ÂÏÛ˛ 
(UHE) „ÂÚÂÓÁË„ÓÚÌÓÒÚ¸, ‡ Ú‡ÍÊÂ ÌÂÒÏÂ˘ÂÌÌ˚È 
ÍÓ˝ÙÙËˆËÂÌÚ ËÌ·Ë‰ËÌ„‡ (UFIS), c ‰Ó‚ÂËÚÂÎ¸-
Ì˚Ï ËÌÚÂ‚‡ÎÓÏ 95% (CI), ‚˚˜ËÒÎflÎË Ò ËÒÔÓÎ¸-
ÁÓ‚‡ÌËÂÏ ÔÓ„‡ÏÏÌÓ„Ó Ó·ÂÒÔÂ˜ÂÌËfl GenAlEx 
(ver. 6.5.1) [9] Ë R package “diveRsity” Ò ÔÓÒÎÂ-
‰Û˛˘ÂÈ ‚ËÁÛ‡ÎËÁ‡ˆËÂÈ ‚ Ô‡ÍÂÚÂ "pophelper" [10].  

ÑÎfl ÓˆÂÌÍË „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÈ ÒÚÛÍÚÛ˚ ‰ÓÏ‡¯ÌÂÈ 
Ë ‰ËÍÓÈ ÔÓÔÛÎflˆËÈ ÒÂ‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl Ì‡ÏË ÔÓ‚Â-
‰ÂÌ ‡Ì‡ÎËÁ „Î‡‚Ì˚ı ÍÓÏÔÓÌÂÌÚ (Principal Compo-
nent Analysis, PCA) Ò ÔÓÏÓ˘¸˛ R Ô‡ÍÂÚ‡ ‡dege-
net [11] Ë Ò ‚ËÁÛ‡ÎËÁ‡ˆËÂÈ ‚ R Ô‡ÍÂÚÂ gglot2 [12].  

éˆÂÌÍ‡ ÒÚÂÔÂÌË „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÈ ‰ËÙÙÂÂÌˆË‡ˆËË 
ËÒÒÎÂ‰ÛÂÏ˚ı ÔÓÔÛÎflˆËÈ ÒÂ‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl ‚˚ÔÓÎ-
ÌÂÌ‡ Ì‡ ÓÒÌÓ‚‡ÌËË Ï‡ÚËˆ˚ ÔÓÔ‡Ì˚ı ÁÌ‡˜ÂÌËÈ 
FST [13] Ò ÔÓÒÎÂ‰Û˛˘ËÏ ÔÓÒÚÓÂÌËÂÏ ÙËÎÓ„ÂÌÂÚË-
˜ÂÒÍÓ„Ó ‰ÂÂ‚‡ ÔÓ ‡Î„ÓËÚÏÛ "ÒÂÚË ÒÓÒÂ‰ÂÈ" 
(Neighbor-Net) ‚ ÔÓ„‡ÏÏÂ SplitsTree 4.14.5 [15]. 
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àÒıÓ‰Ì˚Â Ù‡ÈÎ˚ ÒÙÓÏËÓ‚‡Ì˚ ‚ ÔÓ„‡ÏÏ-
ÌÓÈ ÒÂ‰Â R 3.5.0. ÑÎfl ÒÓÁ‰‡ÌËfl ËÒıÓ‰Ì˚ı Ù‡È-
ÎÓ‚ ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÎË R ‚ÂÒË˛ 3.3.2. [15].  

êÂÁÛÎ¸Ú‡Ú˚ Ë Ó·ÒÛÊ‰ÂÌËÂ. èË ‡Ì‡ÎËÁÂ ‚ÒÂı 
ËÒÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÌÌ˚ı ÏËÍÓÒ‡ÚÂÎÎËÚÓ‚ ‰ÂÚÂÍÚËÓ‚‡ÌÓ 
179 ‡ÎÎÂÎÂÈ, ˜ËÒÎÓ ÍÓÚÓ˚ı ‚‡¸ËÓ‚‡ÎÓ ÓÚ 7 
(ÎÓÍÛÒ NVHRT24) ‰Ó 22 (ÎÓÍÛÒ NV73). áÌ‡˜Â-
ÌËfl Ì‡·Î˛‰‡ÂÏÓÈ „ÂÚÂÓÁË„ÓÚÌÓÒÚË ‚‡¸ËÓ‚‡ÎË 
ÓÚ 0,422±0,059 (ÎÓÍÛÒ RT27) ‰Ó 0,781±0,029 (ÎÓ-
ÍÛÒ RT30). áÌ‡˜ÂÌËfl ÓÊË‰‡ÂÏÓÈ „ÂÚÂÓÁË„ÓÚÌÓ-
ÒÚË ·˚ÎË ‰ÓÒÚ‡ÚÓ˜ÌÓ ‚˚ÒÓÍËÏË ÔÓ ‚ÒÂÏ ÎÓÍÛÒ‡Ï, 
˜ÚÓ ‚ ÒÂ‰ÌÂÏ ÒÓÒÚ‡‚ËÎÓ UHE=0,773±0,010, Ò ÏË-
ÌËÏ‡Î¸Ì˚ÏË ÁÌ‡˜ÂÌËflÏË ÔÓÍ‡Á‡ÚÂÎfl ‚ ÎÓÍÛÒÂ 
NVHRT24 (0,640±0,020) Ë Ï‡ÍÒËÏ‡Î¸Ì˚ÏË ‚ ÎÓ-
ÍÛÒÂ RT13 (0,831±0,018). í‡ÍËÏ Ó·‡ÁÓÏ, ËÒ-
ÔÓÎ¸ÁÓ‚‡ÌÌ˚Â Ì‡ÏË ÏËÍÓÒ‡ÚÂÎÎËÚ˚ ı‡‡ÍÚÂË-
ÁÓ‚‡ÎËÒ¸ ‚˚ÒÓÍÓÈ ÒÚÂÔÂÌ¸˛ ÔÓÎËÏÓÙËÁÏ‡.  

ëÂ‰Ë ‚ÒÂı ËÁÛ˜‡ÂÏ˚ı „ÛÔÔ flÍÛÚÒÍÓ„Ó ÒÂ‚Â-
ÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl Ú‡ÂÊÌ‡fl ÔÓÔÛÎflˆËfl ı‡‡ÍÚÂËÁÓ‚‡-
Î‡Ò¸ Ì‡ËÏÂÌ¸¯ËÏ ÛÓ‚ÌÂÏ Ì‡·Î˛‰‡ÂÏÓÈ „ÂÚÂÓ-
ÁË„ÓÚÌÓÒÚË (HO = 0,52±0,048) (Ú‡·Î. 1). ÄÌ‡ÎËÁ 
„ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓ„Ó ‡ÁÌÓÓ·‡ÁËfl ‰ÓÏ‡¯ÌËı ÒÂ‚ÂÌ˚ı 

ÓÎÂÌÂÈ ÔÓÍ‡Á‡Î, ˜ÚÓ Ì‡·Î˛‰‡ÂÏ‡fl „ÂÚÂÓÁË„ÓÚ-
ÌÓÒÚ¸ ‚‡¸ËÓ‚‡Î‡ ÓÚ 0,615 ‚ „ÛÔÔÂ ÔÓÓ‰˚ ı‡-
„ËÌ ‰Ó 0,691 ‚ ‚˚·ÓÍÂ ˝‚ÂÌÍËÈÒÍÓÈ ÔÓÓ‰˚.  

Ç˚fl‚ÎÂÌÓ, ˜ÚÓ ‚ÒÂ ËÁÛ˜‡ÂÏ˚Â „ÛÔÔ˚ ı‡‡Í-
ÚÂËÁÓ‚‡ÎËÒ¸ ‰ÂÙËˆËÚÓÏ „ÂÚÂÓÁË„ÓÚ, Ó ˜ÂÏ Ò‚Ë-
‰ÂÚÂÎ¸ÒÚ‚Ó‚‡ÎË ÔÓÎÓÊËÚÂÎ¸Ì˚Â ÒÚ‡ÚËÒÚË˜ÂÒÍË 
ÁÌ‡˜ËÏ˚Â ÁÌ‡˜ÂÌËfl ÍÓ˝ÙÙËˆËÂÌÚ‡ ËÌ·Ë‰ËÌ„‡. 
ëÂ‰Ë ÔÓÓ‰ ‰ÓÏ‡¯ÌÂ„Ó ÒÂ‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl Ì‡ËÏÂ-
ÌÂÂ ‚˚‡ÊÂÌÌ˚È ÌÂ‰ÓÒÚ‡ÚÓÍ „ÂÚÂÓÁË„ÓÚ ·˚Î 
Ë‰ÂÌÚËÙËˆËÓ‚‡Ì ‚ „ÛÔÔÂ ˝‚ÂÌÍËÈÒÍÓÈ ÔÓÓ‰˚ 
(UFIS = 0,101) ÔÓ Ò‡‚ÌÂÌË˛ Ò ‚˚·ÓÍ‡ÏË ̋ ‚ÂÌÍ-
ÒÍÓÈ (UFIS = 0,126) Ë ı‡„ËÌ‡ (UFIS = 0,174). 
å‡ÍÒËÏ‡Î¸Ì˚Â ÁÌ‡˜ÂÌËfl ÍÓ˝ÙÙËˆËÂÌÚ‡ ËÌ·Ë-
‰ËÌ„‡ Ó·Ì‡ÛÊÂÌ˚ ‚ ÔÓÔÛÎflˆËË ‰ËÍÓ„Ó Ú‡ÂÊÌÓ„Ó 
ÒÂ‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl (UFIS = 0,372).  

ÑÓ‰ÓıÓ‚ Ç. Ç. Ë ÒÓ‡‚ÚÓ˚ [3] ÒÓÓ·˘‡ÎË Ó ÚÓÏ, 
˜ÚÓ Ì‡·Î˛‰‡ÂÏÓÂ ÁÌ‡˜ÂÌËÂ „ÂÚÂÓÁË„ÓÚÌÓÒÚË Û ˜Û-
ÍÓÚÒÍÓÈ ÔÓÓ‰˚ ‰ÓÏ‡¯ÌÂ„Ó ÓÎÂÌfl ÒÓÒÚ‡‚ËÎÓ 
0,713 Ë ·˚ÎÓ ·ÎËÁÍÓ Í ÓÊË‰‡ÂÏÓÏÛ ÛÓ‚Ì˛ (UHE 
= 0,710). Ç Ì‡¯ÂÈ ‡·ÓÚÂ ‚˚·ÓÍ‡ ̃ ÛÍÓÚÒÍÓÈ ÔÓ-
Ó‰˚ ·˚Î‡ Ò‡ÏÓÈ Ï‡ÎÓ˜ËÒÎÂÌÌÓÈ, ÔÓ˝ÚÓÏÛ, ‡Ì‡-
ÎËÁËÛfl ÔÓÍ‡Á‡ÚÂÎË „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓ„Ó ‡ÁÌÓÓ·‡ÁËfl, 
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7Исследование генетической структуры домашних и диких северных оленей Республики Саха  
(Якутия) с использованием STR-анализа

í‡·ÎËˆ‡ 1. è‡‡ÏÂÚ˚ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓ„Ó ‡ÁÌÓÓ·‡ÁËfl ËÒÒÎÂ‰ÛÂÏ˚ı ÔÓÓ‰ ‰ÓÏ‡¯ÌÂ„Ó Ë ÔÓÔÛÎflˆËÈ 
‰ËÍÓ„Ó ÒÂ‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl êÂÒÔÛ·ÎËÍË ë‡ı‡ (üÍÛÚËfl) Ì‡ ÓÒÌÓ‚Â ‡Ì‡ÎËÁ‡ 14 STR-Ï‡ÍÂÓ‚

èÓÔÛÎflˆËfl n HO UHE UFIS [CI 95%]

EVN 33 0,658±0,040 0,748±0,021 0,126[0,056;0,196]

EVK 31 0,691±0,026 0,771±0,019 0,101[0,04;0,162]

KH 33 0,615±0,039 0,744±0,028 0,174[0,094;0,254]

WLD_TUN 119 0,694±0,036 0,841±0,018 0,177[0,105;0,249]

WLD_TGA 14 0,520±0,048 0,827±0,016 0,372[0,262;0,482]

*èËÏÂ˜‡ÌËÂ: n — ÍÓÎË˜ÂÒÚ‚Ó „ÓÎÓ‚, HO — Ì‡·Î˛‰‡ÂÏ‡fl „ÂÚÂÓÁË„ÓÚÌÓÒÚ¸, UHE — ÌÂÒÏÂ˘ÂÌÌ‡fl ÓÊË‰‡ÂÏ‡fl „Â-
ÚÂÓÁË„ÓÚÌÓÒÚ¸, UFIS — ÌÂÒÏÂ˘ÂÌÌ˚È ÍÓ˝ÙÙËˆËÂÌÚ ËÌ·Ë‰ËÌ„‡ [CI 95%, ‰Ë‡Ô‡ÁÓÌ ‚‡Ë‡ˆËË ÍÓ˝ÙÙËˆËÂÌÚ‡ uFis 
Ò ‰Ó‚ÂËÚÂÎ¸Ì˚Ï ËÌÚÂ‚‡ÎÓÏ 95%]. ê‡Ò¯ËÙÓ‚ÍÛ ‡··Â‚Ë‡ÚÛ ‰Îfl ÔÓÔÛÎflˆËÈ ÒÂ‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl ÒÏ. ‚ ÏÂÚÓ‰ËÍÂ

Рис. 1. Параметры аллельного разнообразия пород домашнего и популяций дикого северного оленя Республики Саха 
(Якутия) на основе анализа 14 STR-маркеров.NA — среднее число аллелей на локус, NE — число эффективных аллелей 
на локус; PR — число приватных аллелей, AR — рарифицированное аллельное разнообразие.  
Расшифровку аббревиатур для популяций северного оленя см. в методике.



ÏÓÊÌÓ ÔÂ‰ÔÓÎÓÊËÚ¸, ˜ÚÓ ·˚ÎË ÓÚÓ·‡Ì˚ Ó‰-
ÒÚ‚ÂÌÌ˚Â ÓÒÓ·Ë.  

ï‡‡ÍÚÂËÒÚËÍ‡ Ô‡‡ÏÂÚÓ‚ ‡ÎÎÂÎ¸ÌÓ„Ó ‡ÁÌÓ-
Ó·‡ÁËfl ÔÓÓ‰ ‰ÓÏ‡¯ÌÂ„Ó Ë ÔÓÔÛÎflˆËÈ ‰ËÍÓ„Ó ÒÂ-
‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl êÂÒÔÛ·ÎËÍË ë‡ı‡ (üÍÛÚËfl) ÔÂ‰-
ÒÚ‡‚ÎÂÌ‡ Ì‡ ËÒ. 1. ëÂ‰ÌÂÂ ˜ËÒÎÓ ‡ÎÎÂÎÂÈ Ì‡ 
ÎÓÍÛÒ ‚‡¸ËÓ‚‡ÎÓ ÓÚ 7,1 Û EVN ‰Ó 12,4 Û 

WLD_TUN. ÉÛÔÔ˚ ‰ËÍÓ„Ó ÓÎÂÌfl ÔÂ‚ÓÒıÓ‰ËÎË 
Ò‚ÓËı ‰ÓÏ‡¯ÌËı ÒÓÓ‰Ë˜ÂÈ Í‡Í ÔÓ ÔÓÍ‡Á‡ÚÂÎ˛ ‡Î-
ÎÂÎ¸ÌÓ„Ó ‡ÁÌÓÓ·‡ÁËfl (AR = 7,8 – 8,6 Ë AR = 6,2 
– 6,8, ÒÓÓÚ‚ÂÚÒÚ‚ÂÌÌÓ), Ú‡Í Ë ÔÓ ˜ËÒÎÛ ˝ÙÙÂÍÚË‚-
Ì˚ı ‡ÎÎÂÎÂÈ Ì‡ ÎÓÍÛÒ (NE = 5,3 –6,9 Ë NE = 4,1 
– 4,5, ÒÓÓÚ‚ÂÚÒÚ‚ÂÌÌÓ).  

ëÎÂ‰ÛÂÚ ÓÚÏÂÚËÚ¸, ˜ÚÓ ÒÂ‰ÌÂÂ ˜ËÒÎÓ ‡ÎÎÂÎÂÈ 
Ì‡ ÎÓÍÛÒ Ë ̃ ËÒÎÓ ̋ ÙÙÂÍÚË‚Ì˚ı ‡ÎÎÂÎÂÈ Ì‡ ÎÓÍÛÒ, 

‚˚˜ËÒÎÂÌÌ˚Â ‚ Ì‡¯ÂÈ ‡·ÓÚÂ ‰Îfl 
‚˚·ÓÍË ˜ÛÍÓÚÒÍÓÈ ÔÓÓ‰˚, ·˚ÎË 
‚ÂÒ¸Ï‡ ·ÎËÁÍË Í ‡Ì‡ÎÓ„Ë˜Ì˚Ï ÁÌ‡˜Â-
ÌËflÏ Û ̋ ÚÓÈ ÔÓÓ‰˚, ÔÓÎÛ˜ÂÌÌ˚Ï Ì‡ 
ÓÒÌÓ‚Â ÔËÏÂÌÂÌËfl ¯ÂÒÚÌ‡‰ˆ‡ÚË 
ÏËÍÓÒ‡ÚÂÎÎËÚÓ‚. í‡Í, NA Ë NE ÒÓ-
ÒÚ‡‚ËÎË 8,1 Ë 4,2 ‡ÎÎÂÎÂÈ ÔÓ Ò‡‚ÌÂ-
ÌË˛ Ò 7,9 Ë 4,1 ‡ÎÎÂÎflÏË ÔÓ ‰‡ÌÌ˚Ï 
ÑÓ‰ÓıÓ‚‡ Ç. Ç. Ë ÒÓ‡‚ÚÓÓ‚ [16].  

èË‚‡ÚÌ˚Â ‡ÎÎÂÎË ÓÚÒÛÚÒÚ‚Ó‚‡ÎË 
‚ „ÛÔÔ‡ı EVN Ë WLD_TGA, 
‚ÒÚÂ˜‡ÎËÒ¸ ‚ ÌÂÁÌ‡˜ËÚÂÎ¸ÌÓÏ ÍÓÎË-
˜ÂÒÚ‚Â Û KH (PR=0,071) Ë EVK 
(PR=0,143) Ë ÔËÒÛÚÒÚ‚Ó‚‡ÎË Û 
WLD_TUN (PR=2,000).  

íÛÌ‰Ó‚˚Â ÔÓÔÛÎflˆËË ‰ËÍÓ„Ó ÒÂ-
‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl, Ì‡ÒÂÎfl˛˘ËÂ üÍÛÚË˛, 
‚ÂÒ¸Ï‡ ÏÌÓ„Ó˜ËÒÎÂÌÌ˚ Ë ı‡‡ÍÚÂË-
ÁÛ˛ÚÒfl ·ÓÎ¸¯ËÏ ‡ÁÏ‡ıÓÏ ÒÂÁÓÌÌ˚ı 
ÏË„‡ˆËÈ, Óı‚‡Ú˚‚‡˛˘Ëı ÚÂËÚÓ-
ËË ÓÚ äÓÎ˚Ï˚ ‰Ó ÄÌ‡·‡‡ [3], ˜ÚÓ, 
‚ÂÓflÚÌÓ, Ó·˙flÒÌflÂÚ ‚˚ÒÓÍËÈ ÛÓ-
‚ÂÌ¸ ‡ÎÎÂÎ¸ÌÓ„Ó Ë „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓ„Ó ‡Á-
ÌÓÓ·‡ÁËfl ˝ÚÓÈ „ÛÔÔ˚, Ì‡·Î˛‰‡Â-
Ï˚È ‚ Ì‡¯ÂÈ ‡·ÓÚÂ.  

ÄÌ‡ÎËÁ „Î‡‚Ì˚ı ÍÓÏÔÓÌÂÌÚ, ÔÓ-
‚Â‰ÂÌÌ˚È ‰Îfl ËÁÛ˜‡ÂÏ˚ı „ÛÔÔ flÍÛÚ-
ÒÍËı ÒÂ‚ÂÌ˚ı ÓÎÂÌÂÈ (ËÒ. 2) ÔÓÍ‡-
Á‡Î, ˜ÚÓ ÔÂ‚‡fl „Î‡‚Ì‡fl ÍÓÏÔÓÌÂÌÚ‡ 
ÓÚ‰ÂÎflÂÚ ·ÓÎ¸¯ËÌÒÚ‚Ó ÓÒÓ·ÂÈ ‰ËÍÓ„Ó 
ÓÚ ÔÂ‰ÒÚ‡‚ËÚÂÎÂÈ ‰ÓÏ‡¯ÌÂ„Ó ÒÂ‚Â-
ÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl. ëÎÂ‰ÛÂÚ ÓÚÏÂÚËÚ¸, ̃ ÚÓ ÔÓ-
Ó‰˚ ‰ÓÏ‡¯ÌÂ„Ó ÒÂ‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl 
Ó·˙Â‰ËÌflÎËÒ¸ ‚ ·ÓÎÂÂ ÍÓÌÒÓÎË‰ËÓ-
‚‡ÌÌ˚È ÍÎ‡ÒÚÂ ÔÓ Ò‡‚ÌÂÌË˛ Ò ‰Ë-
ÍËÏË ÓÒÓ·flÏË, Á‡ÌËÏ‡˛˘ËÏË ÁÌ‡˜Ë-
ÚÂÎ¸ÌÓÂ ÔÓÒÚ‡ÌÒÚ‚Ó ÌËÊÌÂ„Ó Ë 
‚ÂıÌÂ„Ó ÎÂ‚˚ı Í‚‡‰‡ÌÚÓ‚.  

ÑÎfl ÔÓÌËÏ‡ÌËfl „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÈ 
‰ËÙÙÂÂÌˆË‡ˆËË ÏÂÊ‰Û ËÁÛ˜‡ÂÏ˚-
ÏË „ÛÔÔ‡ÏË ‰ÓÏ‡¯ÌÂ„Ó Ë ‰ËÍÓ„Ó ÒÂ-
‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl ·˚ÎË ‡ÒÒ˜ËÚ‡Ì˚ ÔÓ-
Ô‡Ì˚Â ÁÌ‡˜ÂÌËfl ÔÓÍ‡Á‡ÚÂÎfl FST.  

èË ‡Ì‡ÎËÁÂ ˜ËÒÎÓ‚˚ı ÁÌ‡˜ÂÌËÈ 
FST ‚˚fl‚ÎÂÌÓ (Ú‡·Î. 2), ˜ÚÓ ‚ ‡Ì‡ÎË-
ÁËÛÂÏÓÈ ‚˚·ÓÍÂ ˜ÛÍÓÚÒÍ‡fl ÔÓÓ‰‡ 
(ı‡„ËÌ) ·˚Î‡ Ì‡Ë·ÓÎÂÂ „ÂÌÂÚË˜ÂÒÍÓÈ 
Û‰‡ÎÂÌÌÓÈ Í‡Í ÓÚ ÔÓÓ‰ ‰ÓÏ‡¯ÌÂ„Ó ÒÂ-
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Рис. 2. Анализ главных компонент, проведенный для пород домашнего и по-
пуляций дикого северного оленя Республики Саха (Якутия) в плоскости двух 
первых главных компонент.

Рис. 3. Дендрограмма, отражающая генетические взаимосвязи пород до-
машнего и популяций дикого северного оленя Республики Саха (Якутия), по-
строенная на основе матрицы попарных генетических дистанций FST по 
алгоритму «сети соседей» (Neighbour-Net).



‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl (FST = 0,072 ÏÂÊ‰Û KH Ë EVN, Ë FST 
= 0,065 ÏÂÊ‰Û KH Ë EVK), Ú‡Í Ë ÓÚ ÔÓÔÛÎflˆËÈ ‰Ë-
ÍËı ÔÂ‰ÒÚ‡‚ËÚÂÎÂÈ ˝ÚÓ„Ó ‚Ë‰‡ (FST = 0,076 ÏÂÊ‰Û 
KH Ë WLD_TGA, Ë FST = 0,06 ÏÂÊ‰Û KH Ë 
WLD_TUN).  

èË ËÌÚÂÔÂÚ‡ˆËË ‚˚˜ËÒÎÂÌÌ˚ı ÁÌ‡˜ÂÌËÈ ÔÓ-
Í‡Á‡ÚÂÎfl FST ‚ ÒÓÓÚ‚ÂÚÒÚ‚ËË Ò ÍÎ‡ÒÒËÙËÍ‡ˆËÂÈ, 
ÔÂ‰ÎÓÊÂÌÌÓÈ D.L. Hartl Ë A.G. Clark [17], ÏÓÊÌÓ 
ÓÚÏÂÚËÚ¸, ˜ÚÓ Ô‡˚ „ÛÔÔ EVN Ë EVK (FST = 
0,047), ‡ Ú‡ÍÊÂ WLD_TUN Ë WLD_TGA (FST = 
0,008) ı‡‡ÍÚÂËÁÛ˛ÚÒfl ÌÂÁÌ‡˜ËÚÂÎ¸ÌÓÈ „ÂÌÂÚË˜Â-

ÒÍÓÈ ‰ËÙÙÂÂÌˆË‡ˆËÂÈ (FST <0,05). áÌ‡˜ÂÌËfl ‡Ì‡-
ÎËÁËÛÂÏÓ„Ó ÔÓÍ‡Á‡ÚÂÎfl ÏÂÊ‰Û KH Ë ‚ÒÂÏË ÓÒÚ‡Î¸-
Ì˚ÏË „ÛÔÔ‡ÏË, ‡ Ú‡ÍÊÂ „ÛÔÔ‡ÏË ‰ÓÏ‡¯ÌÂ„Ó Ë ‰Ë-
ÍÓ„Ó ÒÂ‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl (EVN Ë WLD_TUN; EVN Ë 
WLD_TGA; EVK Ë WLD_TUN; EVK Ë 
WLD_TGA) Ò‚Ë‰ÂÚÂÎ¸ÒÚ‚Û˛Ú Ó· ÛÏÂÂÌÌÓÈ „ÂÌÂ-
ÚË˜ÂÒÍÓÈ ‰ËÙÙÂÂÌˆË‡ˆËË (FST ÓÚ 0,05 ‰Ó 0,15). 

èÓÎÛ˜ÂÌÌ˚Â ÂÁÛÎ¸Ú‡Ú˚ ÏÓ„ÛÚ ·˚Ú¸ ÔÓÎÂÁÌ˚ ÔË 
‡Á‡·ÓÚÍÂ ÒÂÎÂÍˆËÓÌÌ˚ı ÔÓ„‡ÏÏ ‰Îfl ÔÓÓ‰ ‰Ó-
Ï‡¯ÌÂ„Ó ÒÂ‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl Ë Ì‡Û˜ÌÓ-Ó·ÓÒÌÓ‚‡ÌÌ˚ı 
ÔÓ„‡ÏÏ ÔÓ ÒÓı‡ÌÂÌË˛ ‰ËÍÓ„Ó ÒÂ‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl.  
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í‡·ÎËˆ‡ 2. ÉÂÌÂÚË˜ÂÒÍ‡fl ‰ËÙÙÂÂÌˆË‡ˆËfl ËÒÒÎÂ‰ÛÂÏ˚ı ÔÓÓ‰ ‰ÓÏ‡¯ÌÂ„Ó Ë ÔÓÔÛÎflˆËÈ ‰ËÍÓ„Ó 
ÒÂ‚ÂÌÓ„Ó ÓÎÂÌfl êÂÒÔÛ·ÎËÍË ë‡ı‡ (üÍÛÚËfl) Ì‡ ÓÒÌÓ‚‡ÌËË ÁÌ‡˜ÂÌËÈ FST

ê‡·ÓÚ‡ ‚˚ÔÓÎÌÂÌ‡ ÔË ÔÓ‰‰ÂÊÍÂ êÓÒÒËÈÒÍÓ„Ó Ì‡Û˜ÌÓ„Ó ÙÓÌ‰‡, ÔÓÂÍÚ ‹ 21-16-00071  
(ËÒÒÎÂ‰Ó‚‡ÌËfl ‰ËÍËı ÔÓÔÛÎflˆËÈ) Ë ÔË ÔÓ‰‰ÂÊÍÂ åËÌËÒÚÂÒÚ‚‡ Ì‡ÛÍË Ë ‚˚Ò¯Â„Ó Ó·‡ÁÓ‚‡ÌËfl 

êî ‚ ‡ÏÍ‡ı ÚÂÏ˚ ÉÓÒÛ‰‡ÒÚ‚ÂÌÌÓ„Ó Á‡‰‡ÌËfl ‹ FGGN-2022-0002.

èÓÔÛÎflˆËfl EVN EVK KH WLD_TUN WLD_TGA

EVN 0 0,047 0,072 0,054 0,055

EVK 0,047 0 0,065 0,051 0,056

KH 0,072 0,065 0 0,060 0,076

WLD_TUN 0,054 0,051 0,060 0 0,008

WLD_TGA 0,055 0,056 0,076 0,008 0
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Solovieva A., Kharzinova V., Deniskova T., Zinovieva N. 

Study of the genetic structure of domestic and wild reindeer in the 
Republic of Sakha (Yakutia) using STR analysis 

 
Abstract.  
Purpose: evaluation of the current state of the genetic and allelic diversity of domestic and wild reindeer 

populations inhabiting the territory of the Republic of Sakha (Yakutia), using STR markers. 
Materials and methods. The sample of the domestic reindeer included animals from Even (EVN, n=33), 

Evenk (EVK, n=31), and Chukchi (Khargin) breeds (KH, n=33). The sample of wild reindeer comprised represen-
tatives of the tundra (WLD_TUN, n=119) and taiga (WLD_TGA, n=14) populations. Polymorphism analysis of 14 
STR loci including NVHRT21, NVHRT24, NVHRT76, RT1, RT6, RT7, RT9, RT27, RT30, RT25, RT13, NV03, RT5, and 
NV73 was performed using proprietary methods on ABI3130xl genetic analyzer (Applied Biosystems, USA). Al-
lelic and genetic diversity parameters were calculated using GenAlEx software (ver. 6.5.1) and R package “di-
veRsity”. To address the genetic structure, Principal Component Analysis (PCA) was performed using the R 
package adegenet and visualized in the R package gglot2. The genetic differentiation of reindeer populations 
was performed based on a matrix of pairwise FST values and visualized as a phylogenetic tree using the Neigh-
bor-Net algorithm in the SplitsTree 4.14.5 program. 

Results. Analysis of genetic diversity parameters showed that the observed heterozygosity was the lowest 
in WLD_TGA (HO = 0,520) among all studied groups and varied from 0.615 in KH to 0.691 in EVK. All reindeer 
groups were characterized by a heterozygote deficit, as evidenced by the positive values of the inbreeding co-
efficient: from UFIS = 0,101 in EVK to UFIS = 0,372 in WLD_TGA. The mean number of alleles per locus varied 
from 7.1 in EVN to 12.4 in WLD_TUN. Wild reindeer had higher allelic richness (AR = 7,8-8,6 and AR = 6,2-6,8, 
respectively) and number of effective alleles per locus (NE = 5,3-6,9 and NE = 4,1 -4,5, respectively) in comparison 
with their domestic relatives. Principal Component Analysis showed that the first Principal Component sepa-
rated wild reindeer from the domestic reindeer. Analyzing pairwise FST values, we found that the KH was the 
most genetically distant from domestic reindeer breeds (FST = 0.072 between KH and EVN, and FST = 0.065 be-
tween KH and EVK) and from wild reindeer populations (FST = 0.076 between KH and WLD_TGA, and FST = 0,06 
between KH and WLD_TUN). Pairs EVN and EVK (FST = 0.047), as well as WLD_TUN and WLD_TGA (FST = 0,008) 
were characterized by insignificant genetic differentiation. Neighbor Net graph showed the formation of two 
clusters including wild and domestic reindeer populations 

Conclusion. The results may be useful for development of breeding programs for breeds of domestic rein-
deer and conservation programs for wild reindeer. 
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