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Введение 
Одним из основных направлений генетики жи-

вотных является изучение генетической основы 
внутри- и межпопуляционного полиморфизма осо-
бей [1, 2]. Для дальнейшего генетического анализа 
популяций необходима оценка аллельного поли-
морфизма и его связи с разнообразием фенотипов 
животных [3-5].  

Селекция на основе генетических маркеров – 
это основной мировой тренд в животноводстве, в 
том числе и оленеводстве. Развитие методов моле-
кулярной генетики открыло новые возможности для 
оценки генетического разнообразия, установления 
популяционной структуры и контроля степени ин-
бридинга [6-9]. 

Одним из типов молекулярно-генетических 
маркеров являются микросателлиты. Они имеют вы-
сокий уровень полиморфизма и широко распро-
странены в геноме. Микросателлиты – SSR (Simple 
Sequence Repeats) или STR (Simple Tandem Repeats) 
состоят из участков ДНК длиной в 2-6 пар оснований, 
тандемно повторенных много раз [10, 11]. 

Микросателлиты – удобные генетические мар-
керы в геноме сельскохозяйственных животных 
вследствие стабильного аутосомного кодоминант-
ного наследования. В связи с высокой специфично-
стью, они с успехом используются для создания ге-
нетических карт, являются маркерами для опреде-
ления достоверности происхождения, служат мар-
керами наследственных заболеваний [12-14]. В по-
следнее время все чаще микросателлиты стали при-
меняться в популяционной генетике. Они служат 
для оценки уровней инбридинга и характеристики 
генетической структуры субпопуляций и популяций. 
Микросателлиты могут быть полезны при рассмот-
рении вероятности исчезновения популяции, для 
установления эффективного размера популяции, а 
также для оценки эффективного направления ген-
ного потока между популяциями [15-17].  

Использование микросателлитных маркеров 
дает возможность проведения отбора животных с 
желательными генотипами на ранних этапах селек-
ционного процесса, что особенно актуально для ма-
раловодства, поскольку у рогачей потенциал панто-
вой продуктивности максимально проявляется в бо-
лее старшем возрасте (7…9 лет) [18, 19]. На практике 
это повысит надежность и достоверность оценки 
продуктивности и племенной ценности маралов-ро-
гачей, снизит затраты на получение единицы про-
дукции и повысит уровень управления процессом 
производства пантовой продукции.  

Цель исследований – изучение полиморфизма 
микросателлитных маркеров в шебалинской 

популяции маралов для оценки генетической струк-
туры популяции. Были поставлены следующие за-
дачи: 

- изучить полиморфизм 5 микросателлитных 
локусов маралов;  

- рассчитать основные популяционно-генетиче-
ские показатели.  

Материалы и методы 
В ООО «Марал-Толусома» (Шебалинский 

район, Республика Алтай) отобран биоматериал 
(выщип от уха) от маралов-рогачей шебалинской по-
пуляции алтае-саянской породы.  

В лаборатории биотехнологии пантовых оле-
ней (отдел ВНИИПО ФГБНУ ФАНЦА, г. Барнаул) сов-
местно с лабораторией биоинженерии (АлтГУ, г. 
Барнаул) проведены молекулярно-генетические ис-
следования.  

Для изучения шебалинской популяции мара-
лов были выбраны пять микросателлитных марке-
ров (ILSTS06, ETH225, Haut14, INRA35, MM12).  

Выделение ДНК из ушной ткани маралов про-
водили методом на основе преципитации ДНК 
(Diamond DNA). ПЦР выполнена в реакционном объ-
еме 20 мкл, включающем 2 × буфер для ПЦР 
BiolabMix, 0,5 мкл каждого праймера и 1 мкл ДНК.  

Программа амплификации включала началь-
ную денатурацию при 94 ºС в течение 3 минут, далее 
35 циклов денатурации при 94 ºС – 1 минута, затем 
отжиг при X ºС – 1 минута и удлинение при 72 ºС – 1 
минута. Конечная элонгация при 72 ºС – 3 минут.  

Для локуса MM12 последовательность прай-
мера 5’-3’следующая: F caagacaggtgttcaatct, R 
atcgactctggggatgatgt, температура отжига 55 оC, тип 
повтора Pure (GT). Для локуса Haut14 последова-
тельность праймера 5’-3’ – F ccagggaagatgaagtgace, R 
tgacctcactcatgtataa, температура отжига 53 оC, тип 
повтора Pure (GT). Для локуса INRA35 последова-
тельность праймера 5’-3’ – F tgtgcttatgacactatccg, R 
atccttgcagcctccacatc, температура отжига 56 оC, тип 
повтора Pure (GT). Для локуса ETH225 последова-
тельность праймера 5’-3’ – F acatgacagccagctgctact, R 
gatcacctgccactattcct, температура отжига 56 оC, тип 
повтора Interrupted (GT). Для локуса ILSTS06 после-
довательность праймера 5’-3’ – F tgtctgtattctgctgtgg, 
R acacggaagcgatctaaacg, температура отжига 54 оC, 
тип повтора Pure (GT). 

На приборе QIAxcel Advanced с помощью ка-
пиллярного гель-электрофореза и набора для разде-
ления фрагментов ДНК QIAxcel DNA High Resolu�on 
был сделан анализ длины микросателлитов.  

Полученные результаты систематизированы и 
подвергнуты статистической обработке с использо-
ванием программы MS ECXEL (n = 94 гол.).  
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Все исследуемые локусы анализировали по 
длине и числу аллелей, частоте встречаемости, 
наблюдаемой и ожидаемой гетерозиготности. По 
каждому локусу определены генотипы.  

Результаты 
Частота встречаемости аллелей микросател-

литных локусов шебалинской популяции маралов 
представлена в таблице 1.  

При оценке длин аллелей изучаемых микроса-
теллитных локусов нами был проведен сравнитель-
ный анализ аллельных вариантов шебалинской по-
пуляции маралов с баварским благородным оленем 
(Cervus elaphus) [20]. 

Из таблицы 1 видно, что наибольшее количе-
ство аллелей в шебалинской популяции маралов об-
наружено у локусов ILSTS06 и ETH225 (27), в то 
время, как у баварского благородного оленя 
наибольшее количество аллелей установлено в ло-
кусе Haut14 (18). Наименьшее количество аллелей у 
маралов и у баварского благородного оленя уста-
новлено в локусе ММ12 – 8 и 4 аллеля соответ-
ственно.  

В локусах ILSTS06 и ETH225 у баварского благо-
родного оленя обнаружено 15 и 14 аллельных вари-
антов соответственно. При этом размер аллелей у 
локуса ILSTS06 находится в диапазоне от 273 до 299 
п.н., а у локуса ETH225 – от 135 до 169 п.н.  

 По локусу INRA35 маралы шебалинской попу-
ляции превосходят баварского благородного оленя 
по числу аллелей. В данном локусе у маралов 

обнаружено 23 аллельных варианта размером от 
098 до 162 п.н., а у баварского оленя – 11, размером 
от 102 до 126 п.н.  

В вопросах динамики генетического состава 
популяций важным параметром считается гетерози-
готность, которая представляет собой генетическое 
явление, наблюдающееся у организмов, гомологич-
ные хромосомы которых имеют разные формы (ал-
лели) того или иного гена. Она возникает при слия-
нии разнокачественных гамет в гетерозиготу, ши-
роко распространена в природных популяциях и яв-
ляется одной из причин гетерозиса. Гетерозигот-
ность играет положительную роль в адаптации по-
пуляций к изменяющимся условиям окружающей 
среды, а также в микроэволюционном процессе, по-
этому ее оценка в настоящее время необходима 
практически во всех популяционно-генетических ис-
следованиях [21].  

Степень наблюдаемой гетерозиготности явля-
ется мерой генетической изменчивости в популя-
ции. В связи с тем, что каждая гетерозигота имеет 
разные аллели и показывает наличие изменчивости, 
частота гетерозигот является очень важным показа-
телем.  

Ожидаемая гетерозиготность рассматривает 
уровень аллельного разнообразия в популяции. 
Данный показатель вводится для точной оценки по-
пуляционной изменчивости.  

Локус 
ILSTS06 ETH225 Haut14 INRA35 ММ12 

Ал-
лели, 
п.н. 

Частота Аллели, 
п.н. Частота Аллели, 

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

п.н. Частота 

263 0,032 150 0,090 114 0,011 098 0,011 090 0,447 
264 0,080 151 0,027 115 0,016 100 0,005 091 0,149 
265 0,027 152 0,011 116 0,011 101 0,059 092 0,149 
266 0,005 154 0,005 117 0,037 102 0,011 093 0,032 
267 0,011 155 0,027 118 0,064 103 0,351 094 0,096 
268 0,005 156 0,011 119 0,069 104 0,138 095 0,074 
270 0,005 157 0,144 120 0,005 109 0,016 096 0,011 
271 0,027 158 0,016 121 0,021 110 0,117 097 0,043 
272 0,037 159 0,064 122 0,043 111 0,021   
273 0,032 162 0,016 123 0,043 114 0,027   
274 0,011 163 0,080 124 0,191 115 0,016   
275 0,021 165 0,090 125 0,059 116 0,016   
276 0,048 166 0,005 126 0,128 118 0,011   
277 0,074 167 0,011 127 0,080 119 0,005   
278 0,059 168 0,016 128 0,090 120 0,016   
279 0,059 169 0,069 129 0,037 121 0,011   
280 0,032 170 0,048 130 0,011 122 0,011   
281 0,059 171 0,027 131 0,021 123 0,027   
282 0,090 172 0,053 133 0,011 125 0,074   
283 0,096 176 0,027 134 0,011 126 0,027   
284 0,048 177 0,011 138 0,011 127 0,016   
285 0,021 178 0,043 141 0,011 129 0,011   
286 0,005 179 0,016 147 0,016 162 0,005   
287 0,027 180 0,005 148 0,005     
290 0,011 184 0,016       
291 0,069 185 0,064       
292 0,011 186 0,011       

Таблица 1. Полиморфизм микросателлитных локусов у маралов 
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Учитывая вышесказанное, мы провели оценку 
наблюдаемой и ожидаемой степени гетерозиготно-
сти, рассчитанную по каждому локусу.  

У маралов шебалинской популяции наблюдае-
мая гетерозиготность по локусу ILSTS06 составила 
0,56, что ниже расчетной величины ожидаемой ге-
терозиготности, которая равна 0,94.  

Исходя из частоты встречаемости аллелей ло-
куса ETH225 в популяции установлено, что наблюда-
емая гетерозиготность равна 0,46, что существенно 
ниже ожидаемой гетерозиготности – 0,93.  

Наблюдаемая гетерозиготность локуса Haut14 
составила 0,23, а ожидаемая, исходя из данных о ча-
стоте встречаемости аллелей, достигла 0,91.  

 

 

 

 

 

 
Рис. 1. Процентное соотношение генотипов 

микросателлитных локусов у маралов. 
 
По локусу INRA35 наблюдаемая гетерозигот-

ность у маралов шебалинской популяции составила 
0,24, ожидаемая – 0,83. 

При оценке частоты встречаемости аллелей по 
локусу ММ12 в шебалинской популяции маралов ге-
терозиготных особей обнаружено не было.  

Ожидаемая гетерозиготность при этом соста-
вила 0,74. 

В своих исследованиях мы провели анализ ге-
нотипов изучаемых локусов шебалинской популя-
ции маралов (рис. 1). В ходе анализа было установ-
лено процентное соотношение генотипов в популя-
ции.  

По локусу ILSTS06 у маралов обнаружено 57 ге-
нотипов. Часто встречающимися генотипами явля-
ются 283/283 и 291/291 с частотой встречаемости 
6 % и 5 % соответственно.  

При оценке генотипов по локусу ETH225 у ма-
ралов шебалинской популяции обнаружено 50 раз-
личных генотипов. К наиболее часто встречаю-
щимся можно отнести два генотипа – 157/157 (10 %) 
и 150/150 (6 %).  

По локусу Haut14 выявлено 39 генотипов. 
Наиболее распространенными генотипами в изуча-
емой популяции были 124/124 и 126/126. На их 
долю приходится 16 % и 12 % соответственно.  

В шебалинской популяции маралов обнару-
жено 38 генотипов по локусу INRA35. Генотипы 
103/103 и 104/104 встречали. наиболее часто, 31 % 
и 12 % соответственно.  

По локусу ММ12 обнаружено 8 генотипов. 
Наибольшее распространение получил генотип 
090/090 (45 %).  

Следует отметить, что по локусам ILSTS06, 
ETH225, Haut14 и INRA35 было установлено большое 
количество редких генотипов с частотой встречае-
мости 0,010, что в процентном соотношении состав-
ляет соответственно 41 %, 35 %, 28 % и 29 %.  

Обсуждение 
Выявлены особенности полиморфизма 5 локу-

сов микросателлитов маралов шебалинской популя-
ции. Дана оценка разнообразия аллелей и частот ге-
нотипов маралов.  

Ранее нами были проведены исследования по 
изучению полиморфизма данных микросателлит-
ных маркеров (ILSTS06, ETH225, Haut14, INRA35, 
MM12) в новоталицкой популяции маралов [22]. Ре-
зультаты проведенных генетических исследований 
маралов Республики Алтай (шебалинская популя-
ция) и Алтайского края (новоталицкая популяция) 
свидетельствуют о широком полиморфизме микро-
сателлитов, что говорит об уникальности и своеоб-
разии местных популяций.  

В новоталицкой и шебалинской популяциях 
изученные микросателлиты имеют различное мак-
симальное число аллелей, были найдены уникаль-
ные аллели, присущие только для одной популяции. 
Также установлены наиболее распространенные ге-
нотипы, высокая частота встречаемости которых 
позволяет назвать их свойственными для новота-
лицкой и шебалинской популяций. 

Полученные данные могут быть использованы 
в селекционно-племенной работе в мараловодче-
ских хозяйствах для генетического мониторинга се-
лекционных процессов, поддержания уровня 
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гетерозиготности и анализа генетической структуры 
стад.  

Заключение 
Молекулярно-генетическими исследованиями 

определено, что у анализируемых микросателлитов 
максимальное число аллелей различно. В шебалин-
ской популяции среднее число аллелей составляет 
21,8. Данный показатель варьирует от 8 (ММ12) до 
27 (ILSTS06, ETH225). При изучении 5 локусов 
найдено 109 аллелей. Аллель 103 п.н. локуса INRA35 
и 090 п.н. локуса ММ12 более распространены. Об-
наружено, что аллели 120 п.н., 148 п.н. локуса 
Haut14, 266 п.н., 268 п.н., 270 п.н., 286 п.н. локуса 
ILSTS06, 154 п.н., 166 п.н., 180 п.н. локуса ETH225, 

100 п.н., 119 п.н., 162 п.н. локуса INRA35 редкие для 
маралов шебалинской популяции.  

Часто встречающимися генотипами маралов 
шебалинской популяции оказались 103/103 локуса 
INRA35 и 090/090 локуса ММ12, что позволяет их от-
нести к генотипам, свойственным этой популяции. 
Редких генотипов по микросателлитам (частота 
встречаемости 0,010) в популяции выявлено 120.  

При изучении генетической структуры маралов 
было обнаружено, что уровень генетического разно-
образия, измеряемый через гетерозиготность мик-
росателлитных локусов, варьирует от 0,00 до 0,56, в 
зависимости от конкретного локуса. 
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