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В настоящее время в исследованиях генофонда различных пород и популяций, установления их генети-
ческой структуры и разнообразия используют различные подходы, в том числе и молекулярно-генетические 
методы. Генетическая оценка животных стала гораздо эффективнее в связи с открытием семейств повто-
ряющихся последовательностей, дислоцированных по всему геному (минисателлитов и микросателлитов). 
Целью исследований стало изучение полиморфизма микросателлитных маркеров в новоталицкой популяции 
маралов. Молекулярно-генетические исследования выполнены совместно с лабораторией биоинженерии на 
базе Алтайского государственного университета, г. Барнаул. Биоматериал для исследований отобран от 
маралов-рогачей новоталицкой популяции вфилиале «ОС«Новоталицкое» ФГБНУ ФАНЦА. Проведена оценка 
новоталицкой популяции маралов с использованием метода молекулярно-генетического маркирования (STR-
анализ). Изучен полиморфизм микросателлитов ETH225, Haut14, ILSTS06, INRA35 и MM12. Определена часто-
та встречаемости аллельных вариантов и генотипов микросателлитных локусов маралов. Установлено, 
что число аллелей отдельных локусов в новоталицкой популяции варьирует от 7 (ММ12) до 34 (ILSTS06) и 
составляет в среднем 21,8 аллелей. Всего при анализе 5 локусов обнаружено 109 аллелей. Частота встре-
чаемости аллелей варьирует от 0,005 до 0,448. Наибольшую распространенность среди аллелей 5 локусов в 
новоталицкой популяции маралов имеет аллель 091 п.н. локуса ММ12 и 103 п.н. локуса INRA35. Наиболее рас-
пространенным генотипом является 091/091 локуса ММ12.Данные микросателлитного анализа ДНК мара-
лов могут быть использованы для разработки планов селекционно-племенной работы, оценки генетической 
структуры, поддержания уровня гетерозиготности в стадах и генетического мониторинга селекционных 
процессов.

4.2.5. РАЗВЕДЕНИЕ, СЕЛЕКЦИЯ, ГЕНЕТИКА И БИОТЕХНОЛОГИЯ ЖИВОТНЫХ 
(СЕЛЬСКОХОЗЯЙСТВЕННЫЕ НАУКИ)

Введение
Генетика популяций как теоретическая 

основа селекции животных имеет важное при-
кладное значение. Популяционный подход в 
селекции дает возможность количественно оце-
нить генетическую способность линий получать 
перспективное потомство, прогнозировать их 
продуктивность и приспособленность [1-3]. 

В животноводстве при составлении се-
лекционных программ популяционная генетика 
определяет направление крупномасштабной 
селекции, решает вопросы эффективности се-
лекции в популяциях и породах, изучает генети-
ческие процессы, протекающие в популяциях, в 
связи с чем приобретает важное практическое 
значение [4-6]. 

Для совершенствования селекционно-
племенной работы необходимы новые крите-

рии отбора, которые позволяли бы выявлять 
животных с высокими племенными качествами. 
В настоящее время в исследованиях генофонда 
различных пород и популяций, установления 
их генетической структуры и разнообразия ис-
пользуют различные подходы, в том числе и 
молекулярно-генетические методы. Достиже-
ния молекулярной биологии позволяют оцени-
вать животных не только по фенотипическим 
признакам, но и непосредственно по генотипу. 
Это дает возможность быстрой и точной иден-
тификации животных с высоким генетическим 
потенциалом по определенным признакам про-
дуктивности [7, 8].

Генетическая оценка животных стала 
гораздо эффективнее в связи с открытием се-
мейств повторяющихся последовательностей, 
дислоцированных по всему геному (минисател-
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литов и микросателлитов). В последнее время 
микросателлитные последовательности ДНК 
играют большую роль в качестве неисчерпаемо-
го источника генетических маркеров. Микроса-
теллиты имеют высокий уровень полиморфиз-
ма и все чаще стали применяться в популяцион-
ной генетике [9,10].

Использование микросателлитных марке-
ров позволяет определять корреляцию между 
хозяйственно-полезными признаками и опреде-
ляющими их генетическими структурами, дает 
возможность в любом возрасте отбирать живот-
ных с желательными генотипами [11, 12]. 

Микросателлиты на сегодняшний день 
составляют существенную группу генетических 
маркеров, которые удобны для целого ряда ис-
следований, таких как оценка генетических рас-
стояний между линиями, семействами, видами 
и породами животных, характеристика генети-
ческой структуры популяций и степени инбред-
ности, оценка величины и направления генного 
потока между популяциями, филогенетических 
исследований [13-15]. В связи с этим целью ис-
следований стало изучение полиморфизма 
микросателлитных маркеров в новоталицкой 
популяции маралов. Для реализации цели были 
поставлены следующие задачи:

- выявить особенности полиморфизма 5 
локусов микросателлитов маралов; 

- произвести расчёт основных популяци-
онно-генетических показателей.

Материалы и методы исследований
В филиале «ОС «Новоталицкое» ФГБНУ 

ФАНЦА отобран биоматериал от маралов-рога-
чей новоталицкой популяции (рис. 1). В качестве 
биоматериала взята хрящевая ткань ушных ра-
ковин (рис. 2). 

Молекулярно-генетические исследования 
выполнены совместно с лабораторией биоин-
женерии на базе Алтайского государственного 
университета, г. Барнаул. 

Полиморфизм в новоталицкой популя-
ции маралов изучен на пяти маркерах (ETH225, 
Haut14, ILSTS06, INRA35, MM12). 

Для выделения ДНК из ушной ткани рога-
чей использовали метод на основе преципита-
ции ДНК (Diamond DNA). ПЦР проведена в реак-
ционном объеме 20 мкл, содержащем 2 × буфер 
для ПЦР BiolabMix, 0,5 мкл каждого праймера и 
1 мкл ДНК. Программа амплификации состояла 
из начальной денатурации при 94 ºС в течение 3 
минут, затем 35 циклов денатурации при 94 ºС 
в течение 1 минуты, отжиг при X ºС в течение 1 
минуты и удлинение при 72 ºС в течение 1 ми-

нуты. Конечная элонгация – 3 минуты при 72 ºС 
(табл.1).

Анализ длины микросателлитов проводи-
ли с помощью капиллярного гель-электрофореза 
на приборе QIAxcel Advanced и набора для раз-
деления фрагментов ДНК QIAxcel DNA High 
Resolution. 

Рис. 1 - Маралы-рогачи новоталицкой по-
пуляции 

Рис. 2 - Хрящевая ткань ушных раковин 
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Таблица 1
Условия проведения ПЦР и последовательности праймеров

Название локуса Последовательность 
праймера 5’-3’ Температура отжига, оC Тип повтора

MM12 F caagacaggtgtttcaatct
R atcgactctggggatgatgt 55 Pure (GT)

Haut14 F ccagggaagatgaagtgace
R tgaccttcactcatgttattaa 53 Pure (GT)

INRA35 F ttgtgctttatgacactatccg
R atcctttgcagcctccacattc 56 Pure (GT)

ETH225 F acatgacagccagctgctact
R gatcaccttgccactatttcct 56 Interrupted (GT)

ILSTS06 F tgtctgtatttctgctgtgg
R acacggaagcgatctaaacg 54 Pure (GT)

Таблица 2
Аллельные варианты микросателлитных локусов у маралов новоталицкой популяции 

Локусы
ILSTS06 ETH225 INRA35 Haut14 ММ12

Аллели, 
п.н. Частота Аллели, 

п.н. Частота Аллели, 
п.н. Частота Аллели, 

п.н. Частота Аллели, 
п.н. Частота 

263 0,016 149 0,005 101 0,021 117 0,005 090 0,083
264 0,052 151 0,010 102 0,016 119 0,036 091 0,448
265 0,036 152 0,042 103 0,307 121 0,016 092 0,083
266 0,010 153 0,026 104 0,146 123 0,021 093 0,188
267 0,021 154 0,010 109 0,010 124 0,016 094 0,115
268 0,010 156 0,120 110 0,167 125 0,255 095 0,021
269 0,026 157 0,078 111 0,021 126 0,213 096 0,063
270 0,010 158 0,010 112 0,010 127 0,094
271 0,031 159 0,005 113 0,005 128 0,094
272 0,026 161 0,005 114 0,125 130 0,063
273 0,010 162 0,089 115 0,083 131 0,010
274 0,016 163 0,094 116 0,010 132 0,010
275 0,057 164 0,078 117 0,005 133 0,021
276 0,031 165 0,042 123 0,016 134 0,010
277 0,047 166 0,010 124 0,005 135 0,063
278 0,031 167 0,031 125 0,021 137 0,016
279 0,104 168 0,052 126 0,005 140 0,005
280 0,094 169 0,073 127 0,016 142 0,047
281 0,047 170 0,026 135 0,005 144 0,005
282 0,031 171 0,016 162 0,005
283 0,047 172 0,005
284 0,036 173 0,010
285 0,021 176 0,005
286 0,047 177 0,016
287 0,036 178 0,031
288 0,021 181 0,016
289 0,010 183 0,042
290 0,005 184 0,042
291 0,021 186 0,010
292 0,021
293 0,005
294 0,005
295 0,010
298 0,005
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Данные об аллелях каждого животного 
послужили основой для статистической обра-
ботки результатов по стандартным методикам 
(n = 96 гол.).

Каждый локус оценивали по длине, числу 
аллелей, частоте встречаемости, наблюдаемой 
и ожидаемой гетерозиготности. В ходе изучения 
генетической структуры новоталицкой популя-
ции маралов выявлены генотипы по каждому 
локусу. 

Результаты исследований
Полиморфизм микросателлитных марке-

ров в новоталицкой популяции маралов пред-
ставлен в таблице 2. 

В результате анализа ДНК по локусу 
ILSTS06 в новоталицкой популяции обнаружено 
34 аллеля длиной от 263 до 298 п.н., что свиде-
тельствует о высокой полиморфности. Наиболь-
шее распространение имели аллели длиной 279 
п.н. (0,104), 280 п.н. (0,094) и 275 п.н. (0,057). На-
блюдался перевес в сторону гетерозигот. Ожи-
даемая гетерозиготность по локусу ILSTS06 со-
ставила 0,95, наблюдаемая – 0,56. 

По локусу ETH225 у маралов новоталиц-
кой популяции определено 29 аллелей, длина 
которых варьировала в пределах 149-186 п.н. В 
представленном диапазоне 7 аллелей (156, 157, 
162, 163, 164, 168, 169) имели частоту больше 
0,05. Ожидаемая и наблюдаемая гетерозигот-
ность составили 0,94 и 0,57 соответственно.

У маралов новоталицкой популяции по 
локусу INRA35 определено 20 аллелей, длиной 
101-162 п.н. Наиболее часто присутствуют алле-
ли длиной 103 п.н. (0,307), 110 п.н. (0,167), 104 
п.н. (0,146). Редкими аллелями в данном локусе 
являются 113, 117, 124, 126, 135, 162 – 0,005. На-
блюдается высокий дефицит гетерозигот (0,32). 

В ходе анализа ДНК по локусу Haut14 у 
исследованных маралов новоталицкой популя-
ции обнаружено 19 аллелей длиной от 117 до 
144 п.н. Выявлено, что количество гомозиготных 
особей превышает количество гетерозиготных. 
Наблюдаемая гетерозиготность данного локуса 
составила 0,24, что значительно ниже ожидае-
мого уровня гетерозиготности 0,86, рассчитан-
ного исходя из частоты встречаемости аллелей 
в популяции. 

По локусу ММ12 выявлено 7 аллелей раз-
мером от 090 до 096 п.н. Наибольшая частота 
встречаемости отмечена для аллелей длиной 
091 п.н. (0,448) и 093 п.н. (0,188). Редких алле-
лей в данном локусе не выявлено, гетерозигот-
ных особей в популяции не обнаружено. Ожи-
даемая гетерозиготность составила 0,73. 

В ходе оценки генотипов микросателлит-
ных локусов новоталицкой популяции маралов 
было определено процентное соотношение ге-
нотипов в популяции. По локусу ILSTS06 у 96 ис-
следованных животных выявлено 66 различных 
генотипов (рис. 3). 

Рис. 3 - Процентное соотношение гено-
типов локуса ILSTS06 у маралов новоталицкой 
популяции

Наиболее часто встречались генотипы 
279/279 (7 %) и 280/280 (6 %). В популяции обна-
ружено большое число редких генотипов – 55 %, 
с частотой встречаемости 0,010. 

Частота встречаемости генотипов по локу-
су ETH225 у маралов новоталицкой популяции 
представлена на рисунке 4.

Рис. 4 - Процентное соотношение гено-
типов локуса ETH225 у маралов новоталицкой 
популяции

В локусе ETH225 представлено 60 гено-
типов. Наибольшее распространение получили 
два генотипа 156/156 и 162/162 – 6 % и 5 % соот-
ветственно. В популяции также имеется значи-
тельное число гомозиготных и гетерозиготных 
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генотипов с частотой встречаемости 0,010 (46 
%). 

Частота встречаемости генотипов по локу-
су INRA35 у маралов новоталицкой популяции 
представлена на рисунке 5. 

Рис. 5 - Процентное соотношение гено-
типов локуса INRA35 у маралов новоталицкой 
популяции

Наибольшей частотой встречаемости ха-
рактеризуются генотипы 103/103 (24 %), 104/104 
(11 %) и 110/110 (11 %). Генотипов с частотой 
встречаемости 0,010 было 13 %. Всего в иссле-
дуемой выборке выявлено 26 различных гено-
типов. 

По локусу Haut14 в изучаемой выборке 
выявлено 32 различных генотипа (Рис. 6).

Рис. 6 - Процентное соотношение геноти-
пов локуса Haut14 у маралов новоталицкой по-
пуляции

Наиболее часто в новоталицкой популя-
ции встречаются генотипы: 125/125 (21 %), 126/126 
(21 %) и 127/127 (10 %). На долю генотипов с часто-
той встречаемости 0,010 приходится 23 %. 

У маралов новоталицкой популяции по 
локусу ММ12 выявлено 7 различных генотипов 
(Рис. 7).

Рис. 7 - Процентное соотношение геноти-
пов локуса ММ12 у маралов новоталицкой по-
пуляции

Наиболее часто встречались генотипы 
091/091 (45 %) и 093/093 (19 %). 

Обсуждение
Впервые проведена оценка новоталиц-

кой популяции маралов с использованием ме-
тода молекулярно-генетического маркирования 
(STR-анализ). Изучена частота встречаемости ал-
лельных вариантов и генотипов микросателлит-
ных локусов маралов. Получены новые данные 
об уровне генетического разнообразия в попу-
ляциях изучаемого вида. 

Данные микросателлитного анализа ДНК 
маралов могут быть использованы для разра-
ботки планов селекционно-племенной работы, 
оценки генетической структуры, поддержания 
уровня гетерозиготности в стадах и генетическо-
го мониторинга селекционных процессов.

Заключение
В результате проведенных генетических 

исследований установлено, что изученные ми-
кросателлиты (Haut14, MM12, ILSTS06, ETH225, 
INRA35) имели неодинаковое максимальное чис-
ло аллелей. Число аллелей отдельных локусов в 
новоталицкой популяции варьирует от 7 (ММ12) 
до 34 (ILSTS06) и составляет в среднем 21,8 алле-
лей. Всего при анализе 5 локусов обнаружено 109 
аллелей. Частота встречаемости аллелей варьи-
рует от 0,005 до 0,448. Наибольшую распростра-
ненность среди аллелей 5 локусов имеет аллель 
091 п.н. локуса ММ12 и 103 п.н. локуса INRA35. 
Редкими аллелями новоталицкой популяции яв-
ляется аллель 117 п.н., 140 п.н., 144 п.н. локуса 
Haut14, 290 п.н., 293 п.н., 294 п.н., 298 п.н. локуса 
ILSTS06, 149 п.н., 159 п.н., 161 п.н., 172 п.н., 176 
п.н. локуса ETH225, 113 п.н., 117 п.н., 124 п.н., 126 
п.н., 135 п.н., 162 п.н. локуса INRA35. 
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Наиболее распространенным генотипом в 
новоталицкой популяции является 091/091 локу-
са ММ12. Высокая частота встречаемости данно-
го генотипа позволяет назвать его характерным 
для новоталицкой популяции. С частотой встре-
чаемости 0,010 установлено 127 генотипов.

В результате изучения генетической струк-
туры новоталицкой популяции маралов установ-
лено, что гетерозиготность по микросателлит-
ным локусам варьирует от 0,00 по локусу ММ12 
до 0,56 по локусу ILSTS06 и 0,57 по локусу ЕТН225.
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POLYMORPHISM OF MICROSATELLITE MARKERS IN NOVOTALITSK MARAL POPULATION

Lubennikova M.V., Afanasiev K.A., Afanasiev V.A.
Federal State Budgetary Scientific Institution “All-Russian Research Institute of Reindeer Antler Breeding” 

(FSBSI “Federal Altai Scientific Center of Agrobiotechnologies” (Department of ARRIRAB)
656031, Barnaul, Shevchenko st., 160. Tel. (3852)50-13-40.

E-mail: wniipo@rambler.ru

Keywords: maral (Cervus elaphus), population, heterozygosity, microsatellites, locus, marker, polymorphism.
Currently, various approaches, including molecular genetic methods are used in the studies of the gene pool of different breeds and populations, 

specification of their genetic structure and diversity. Genetic evaluation of animals has become much more efficient due to discovery of families of repeating 
sequences located throughout the genome (minisatellites and microsatellites). The aim of the research was to study the polymorphism of microsatellite 
markers in Novotalitsk maral population. Molecular genetic studies were carried out collaboratively with the laboratory of bioengineering at Altai State 
University, Barnaul. The research biomaterial was selected from the stag marals of Novotalitsk population in the branch of the “Novotalitskoye OS” of Federal 
State Budget Scientific Institution Federal Altai Scientific Center of Agrobiotechnologies. Assessment of Novotalitsk maral population was carried out by 
method of molecular genetic marking (STR-analysis). The polymorphism of ETH225, Haut14, ILSTS06, INRA35 and MM12 microsatellites was studied. The 
frequency of occurrence of allelic variants and genotypes of microsatellite loci of marals was determined. It was found that the number of alleles of individual 
loci in Novotalitsk population varies from 7 (MM12) to 34 (ILSTS06) and was on average 21.8 alleles. In total, 109 alleles were found in the analysis of 5 loci. 
The occurrence frequency of the alleles varies from 0.005 to 0.448. The highest prevalence among the alleles of 5 loci in Novotalitsk maral population has 
allele 091 b.p. of MM12locus and 103 b.p. of INRA35 locus. The most common genotype is 091/091 of MM12 locus. Data from microsatellite DNA analysis 
of marals can be used to develop breeding plans, assess the genetic structure, maintain the level of heterozygosity in herds and genetical monitoring of the 
breeding processes.
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