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РЕФЕРАТ 
Цель исследований – оценка изменений аллельной структуры 
ДНК-микросателлитов в стаде северных оленей ненецкой поро-
ды. Работа проведена в Приуральском районе Ямало-Ненецкого 
автономного округа, на экспериментальном стаде животных, 
принадлежащих Ямальской опытной станции ТюмНЦ СО РАН. 
Аллелофонд включал микросателлитный профиль 300 оленей, 

полученный в результате исследования 2018 года и 100 животных анализа 2022 года. 
Установлено, что существенные преобразования наблюдались по всем локусам, за ис-
ключением NVHRT24. В микросателлитном профиле 2018 года присутствовали 6 алле-
лей с суммарной частотой 0,298, не выявленные в исследованиях 2022 года. В 2022 году 
установлено 8 аллелей с суммарной частотой 0,105 не выявленных в предыдущем иссле-
довании. Индекс Шеннона свидетельствует о незначительном росте генетического раз-
нообразия в анализируемой популяции (на 0,059), а так же увеличении наблюдаемой 
гетерозиготности животных (на 0,074). Индекс фиксации по всем анализируемым локу-
сам показал, что как в выборке 2018 года, так и 2022, в исследуемой популяции наблю-
дался дефицит гетерозигот, однако, данные 2022 года указывают на снижение дефицита 
гетерозиготности  на 0,089. Анализ дивергенции популяции по отдельным локусам сви-
детельствует, что максимальное расхождение аллельной структуры произошло по локу-
су RT9 (d=0,331), RT30 (d=0,236) и NVHRT76 (d=0,231), а максимальное сходство сохра-
нилось по локусам NVHRT24 (d=0,007), RT1(d=0,0014) и RT7 (d=0,0020). Таким образом, 
можно заключить, что в исследуемой популяции наблюдался выраженный дрейф генов. 

ВВЕДЕНИЕ / INTRODUCTION 
Северное оленеводство является клю-

чевой отраслью сельскохозяйственного 
производства для арктических и субарк-
тических регионов Российской Федера-

ции. Данное направление животноводства 
является основным, исторически сформи-
рованным видом занятости коренного 
населения северных регионов. Селекци-
онно-племенная работа в оленеводстве 
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ведется традиционно-сложившимися ме-
тодами, что не позволяет эффективно 
улучшать хозяйственно-полезные призна-
ки животных [6,7,12]. Сказанное выше 
обуславливает необходимость разработки 
новых методов ведения селекционной 
работы в северном оленеводстве.  

Одним из таких направлений является 
проведение молекулярно-генетической 
экспертизы и генетического анализа [5, 
9,10]. Среди наиболее удобных маркеров 
для проведения генетических исследова-
ний являются микросателлиты (STR) 
[1,2,8]. Данный тип генетических марке-
ров относится к «нейтральным», посколь-
ку не влияет на проявление фенотипиче-
ских признаков животных и не подверга-
ется давлению естественного и искус-
ственного отбора [2, 3]. Микросателлиты 
обладают высоким полиморфизмом, что 
позволяет эффективно их использовать 
для анализа генетического родства и про-
цессов, происходящих в популяции [4].  

Цель исследований – изучить динами-
ку изменений аллельной структуры ДНК-
микросателлитов в стаде северных оленей 
ненецкой породы Ямальской опытной 
станции. 

МАТЕРИАЛ И МЕТОДЫ /
MATERIALS AND METHOD  

Работа проведена в Приуральском 
районе Ямало-Ненецкого автономного 
округа, на экспериментальном стаде 
(n≈1000) Ямальской опытной станции – 
обособленного структурного подразделе-
ния ФГБУН ФИЦ Тюменского научного 
центра СО РАН. При проведении иссле-
дований использованы ретроспективные 
и свежеполученные данные по аллельной 
структуре девяти микросателлитных ло-
кусов ДНК северных оленей. К ретро-
спективным данным отнесен микросател-
литный профиль исследуемого стада, по-
лученный от 300 животных в 2018 году 
[13]. Новые данные включали результаты 
анализа полиморфизма микросателлитов 
2022 года 100 оленей того же стада по 
тем же маркерам. Исследование ДНК вы-
полнила лаборатория молекулярной гене-
тики сельскохозяйственных животных 
ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста. В 

качестве исходного генетического мате-
риала служили кусочки тканей ушной 
раковины, которые консервировали в 96% 
этиловом спирте. 

Динамику изменения генетической 
структуры стада устанавливали путем 
оценки количества аллелей на анализиру-
емый локус (Na), их частоты (q) и ошибки 
(Mq), процента наблюдаемой (Ho) и ожи-
даемой (He) гетерозиготности, количества 
эффективных аллелей (Ne), числа приват-
ных аллелей и сумму их частот (Σq), соот-
ветствия наблюдаемой и ожидаемой гете-
розиготности (индекс фиксации, Fis), ин-
декса Шеннона (I), коэффициентов гене-
тического сходства (IN) и генетической 
дистанции (DN) между двумя выборками. 

Статистический анализ проведен пу-
тем вычисления средней арифметической 
и стандартной ошибки, достоверность 
различий сравниваемых величин установ-
лена с помощью t-критерия Стьюдента с 
использованием пакета программ Mi-
crosoft Office Excel. 

РЕЗУЛЬТАТЫ / RESULTS  
В таблице 1 показана динамика изме-

нений частот аллелей по STR-локусам у 
северных оленей исследуемого стада. В 
результате смежных исследований  уста-
новили  значительные изменения по всем 
анализируемым локусам, за исключением 
NVHRT24, где отсутствовали достовер-
ные различия по генным частотам. Так по 
локусу RT1 наблюдалось снижение встре-
чаемости аллеля RT1 231 на 0,018 (Р≤0,05) 
и RT1 239 на 0,041(Р≤0,05), а наиболее 
часто встречающимся аллелем стал RT1 
235 (q=0,198). Локус RT6 характеризовался 
достоверным снижением частот аллелей 
RT6 103 (на 0,084; Р≤0,001), RT6 109 (на 
0,033; Р≤0,01), RT6 115 (на 0,153; Р≤0,001) 
и выраженным увеличением частоты 
встречаемости аллеля RT6 107 (в 6,2 раза; 
Р≤0,001). По локусу RT7 произошло сни-
жение встречаемости микросателлит RT7 
218 (на 0,041; Р≤0,01) и RT7 224 (на 0,040; 
Р≤0,001), а по RT7 220 наоборот наблюда-
лось увеличение на 0,086 (Р≤0,05).  

Выраженные изменения наблюдались 
по локусу RT9. Так частота аллеля RT9 118 
выросла в 2,6 раз (Р≤0,001), RT9 120 в 4,3 
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раза (Р≤0,001), RT9 122 в 5,5 раз (Р≤0,001), 
RT9 130 в 4,7 раза. В выборке 2018 года 
RT9 126 был самым распространенным 
аллелем этого локуса (q=0,684). По ре-
зультатам исследования его частота 
встречаемости снизилась в 10,7 раз 
(Р≤0,001), а самым распространенным 
стал RT9 122 (q=0,282). Локус RT27 харак-
теризовался снижением в 2022 году ча-
стоты ранее самого встречающегося алле-
ля RT27 135 на 0,110 (Р≤0,01), при этом 
частота аллеля RT27 137 выросла в 12,8 
раз (Р≤0,001). По локусу RT30 в популя-
ции наблюдалось увеличение концентра-
ции аллелей RT30 188 (на 0,238; Р≤0,001) и 
RT30 200 (на 0,089; Р≤0,01), снижение ча-
стот аллелей RT30 202 (в 3,6 раз; Р≤0,001) 
и RT30 190. Последний в 2018 году встре-
чался с частотой 0,268, а в 2022 не был 
выявлен. 

Существенное перераспределение ча-
стот наблюдалось так же по локусу 
NVHRT76. Так, в 2018 году самый рас-
пространённый аллель NVHRT76 107 в 
2022 году стал встречаться в 8,8 раз реже 
(Р≤0,001), NVHRT76 105 в 22,8 раз 
(Р≤0,001), тогда как NVHRT76 97, 
NVHRT76 99, NVHRT76 101, NVHRT76 109 
и NVHRT76 111 достоверно увеличили 
свою распространенность в популяции. 
Локус NV21 характеризовался снижением 
частот аллелей NV21 160 (в 6,4 раза; 
Р≤0,001), NV21 166 (в 3,8 раз; Р≤0,001) и 
увеличением встречаемости аллелей 
NV21 164 (в 3,2 раза; Р≤0,001), NV21 170 
(на 0,093; Р≤0,01) и NV21174 (в 16,7 раз; 
Р≤0,001). 

В таблице 2 показаны приват-аллели 
анализируемых выборок. Установлено, 
что в микросателлитном профиле 2018 
года присутствовало 6 аллелей с общей 
частотой 0,298, которые не были выявле-
ны в исследованиях 2022 года. Необходи-
мо отметить аллель RT30 190, который 
встречался с частотой 0,268, а в последу-
ющем обнаружен не был. В 2022 году 
выявлены 8 аллелей с суммарной часто-
той 0,105, которые не были обнаружены у 
оленей в выборке 2018 года. 

Результаты работы показали, что сред-
нее количество аллелей с частотой более 

0,1, оставалось на уровне 2018 года (табл. 
3), при этом их число максимально воз-
росло по локусу RT9 (с 1-й до 4-х), а сни-
зилось по RT30 (с 4-х до 2-х). Количество 
наблюдаемых аллелей в среднем имело 
тенденцию к незначительному увеличе-
нию (с 9,33 до 9,67), как и показатель эф-
фективных STR-аллелей (с 4,41 до 4,68). 
Минимальный полиморфизм микросател-
литов по результатам исследований 2022 
года отмечен по локусу NVHRT24 (7 ал-
лелей), а максимальный по RT1 (12 алле-
лей). Наибольшее соответствие количе-
ства наблюдаемых и эффективных (Na/
Ne) аллелей в 2018 году было характерно 
для локусов RT1 (1,39) и NV21 (1,62), а 
максимальное отличие по RT9 (4,64) и 
NVHRT76 (2,70). В 2022 году по локусу 
RT9 данный показатель снизился в 2,7 
раза и составил 1,73, а по RT30 наоборот 
вырос в 1,9 раза. В среднем отношение 
наблюдаемых и эффективных аллелей 
имело тенденцию к снижению. Индекс 
Шеннона свидетельствует о незначитель-
ном росте генетического разнообразия в 
анализируемой популяции (на 0,059). По 
локусу RT9 наблюдалось максимальное 
увеличение показателя (на 0,607), а по 
RT30 наоборот снижение (0,333). Средняя 
наблюдаемая гетерозиготность животных 
незначительно выросла (на 0,074), при 
этом по локусу RT6 наблюдалось макси-
мальное снижение показателя (в 2,7 раза), 
а по RT27 максимальный рост (на 0,408). 
Ожидаемая гетерозиготность по локусу 
RT30 имела тенденцию к выраженному 
снижению (на 0,160), а по RT9, наоборот, 
к увеличению (0,324), при этом средний 
показатель почти не изменился. Индекс 
фиксации по всем анализируемым локу-
сам свидетельствует, что как в выборке 
2018 года, так и 2022, в исследуемой по-
пуляции наблюдается дефицит гетерози-
гот, однако, последние данные указывают 
на большее соответствие наблюдаемой и 
ожидаемой гетерозиготности - показатель 
в 2022 году снизился на 0,089. Стоит от-
метить, что по локусам RT1, RT7 и 
NVHRT24 дефицит гетерозигот продол-
жал нарастать, по локусам RT9, 
NVHRT76 и NV21 снижаться, по RT27 и 
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Алле-
ли 

2018 год 2022 год Алле-
ли 

2018 год 2022 год 

q ±Mq q ±Mq q ±Mq q ±Mq 

Локус RT1 Локус RT6 

223 0,099 0,012 0,119 0,023 99 0,000 0,000 0,020* 0,010 

225 0,126 0,014 0,104 0,021 101 0,020 0,006 0,030 0,012 

227 0,119 0,013 0,104 0,021 103 0,099 0,012 0,015*** 0,009 

229 0,159 0,015 0,178 0,027 105 0,242 0,017 0,243 0,030 

231 0,023 0,006 0,005* 0,005 107 0,040 0,008 0,248*** 0,030 

233 0,007 0,003 0,005 0,005 109 0,048 0,009 0,015** 0,009 

235 0,137 0,014 0,198 0,028 111 0,060 0,010 0,069 0,018 

237 0,096 0,012 0,084 0,020 113 0,058 0,010 0,074 0,018 

239 0,091 0,012 0,050* 0,015 115 0,396 0,020 0,243*** 0,030 

241 0,118 0,013 0,099 0,021 117 0,036 0,008 0,045 0,015 

243 0,005 0,003 0,010 0,007 119 0,002 0,002 0,000 0,000 

245 0,020 0,006 0,045 0,015 Локус RT9 

Локус RT7 116 0,017 0,005 0,005 0,005 

216 0,027 0,007 0,030 0,012 118 0,060 0,010 0,153*** 0,025 

218 0,061 0,010 0,020** 0,010 120 0,061 0,010 0,262*** 0,031 

220 0,404 0,020 0,490* 0,035 122 0,051 0,009 0,282*** 0,032 

222 0,136 0,014 0,124 0,023 124 0,017 0,005 0,045 0,015 

224 0,050 0,009 0,010*** 0,007 126 0,684 0,019 0,064*** 0,017 

226 0,017 0,005 0,015 0,009 128 0,071 0,011 0,040 0,014 

228 0,139 0,014 0,153 0,025 130 0,022 0,006 0,104*** 0,021 

230 0,136 0,014 0,139 0,024 132 0,018 0,005 0,045 0,015 

232 0,028 0,007 0,015 0,009 Локус RT27 

234 0,003 0,002 0,000 0,000 133 0,041 0,008 0,079 0,019 

236 0,000 0,000 0,005 0,005 135 0,397 0,020 0,287** 0,032 

Локус RT30 137 0,005 0,003 0,064*** 0,017 

188 0,331 0,019 0,569*** 0,035 139 0,255 0,018 0,223 0,029 

190 0,268 0,018 0,000*** 0,000 141 0,030 0,007 0,010* 0,007 

192 0,010 0,004 0,010 0,007 143 0,000 0,000 0,015 0,009 

194 0,008 0,004 0,050** 0,015 145 0,070 0,010 0,059 0,017 

198 0,018 0,005 0,000 0,000 147 0,128 0,014 0,183 0,027 

200 0,154 0,015 0,243** 0,030 149 0,075 0,011 0,079 0,019 

202 0,144 0,014 0,040*** 0,014 Локус NVHRT24 

206 0,000 0,000 0,030 0,012 147 0,003 0,002 0,010 0,007 

208 0,022 0,006 0,015 0,009 149 0,065 0,010 0,040 0,014 

210 0,040 0,008 0,025 0,011 151 0,220 0,017 0,223 0,029 

212 0,005 0,003 0,010 0,007 153 0,497 0,020 0,490 0,035 

218 0,000 0,000 0,005 0,005 155 0,013 0,005 0,015 0,009 

220 0,000 0,000 0,005 0,005 157 0,202 0,016 0,213 0,029 

Локус NVHRT76 159 0,000 0,000 0,010 0,007 

91 0,005 0,003 0,000 0,00 Локус NV21 

95 0,018 0,005 0,010 0,007 158 0,027 0,007 0,040 0,014 

97 0,118 0,013 0,252*** 0,031 160 0,128 0,014 0,020*** 0,010 

99 0,005 0,003 0,050** 0,015 162 0,022 0,006 0,035 0,013 

101 0,005 0,003 0,099*** 0,021 164 0,055 0,009 0,178*** 0,027 

103 0,002 0,002 0,000 0,000 166 0,227 0,017 0,059*** 0,017 

105 0,114 0,013 0,005*** 0,005 168 0,253 0,018 0,218 0,029 

107 0,397 0,020 0,045*** 0,015 170 0,184 0,016 0,277** 0,031 

109 0,288 0,018 0,371* 0,034 172 0,103 0,012 0,124 0,023 

111 0,048 0,009 0,153*** 0,025 
174 0,003 0,002 0,050** 0,015 

113 0,000 0,000 0,015 0,009 

Таблица 1 
Изменения частот ДНК-микросателлит отдельных локусов  

анализируемой популяции северных оленей 
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Различия достоверны при уровне значимости: *Р≤0,05 **Р≤0,01 ***Р≤0,001  
по отношению к частотам 2018 года 

RT30 произошло смещение в сторону 
избытка гетерозиготности, а избыточный 
в 2018 году по гетерозиготности локус 
RT6 наоборот стал с выраженным дефи-
цитом.  

Анализ дивергенции популяции по 
отдельным локусам (табл.4, рис.) свиде-
тельствует, что максимальное расхожде-
ние аллельной структуры произошло по 
STR RT9 (d=0,331), RT30 (d=0,236) и 

NVHRT76 (d=0,231), а максимальное 
сходство сохранилось по NVHRT24 
(d=0,007), RT1(d=0,0014) и RT7 
(d=0,0020). Таким образом, в исследуе-
мой популяции северных оленей суще-
ственным образом изменилась аллельная 
структура STR-локусов, что подтвержда-
ется снижением среднего генетического 
сходства двух выборок до 0,894. 

Локус 
2018 год 2022 год 

Аллели q Аллели q 

RT6 119 0,002 99 0,020 

RT7 234 0,003 236 0,005 

RT27 - - 143 0,015 

RT30 
190 
198 

0,268 
0,018 

218 
220 
206 

0,005 
0,005 
0,030 

NVHRT24 - - 159 0,010 

NVHRT76 
91 
103 

0,005 
0,002 

113 0,015 

Всего, аллелей 6 X 8 X 

Σ q X 0,298 X 0,105 

Таблица 2  
Приват-аллели в анализируемых выборках северных оленей 

Локус Год 
q≥1
0% 

Na Ne Na/Ne I Ho He Fis 

RT1 
2018 5 12 8,62 1,39 2,229 0,834 0,884 0,057 

2022 5 12 7,81 1,54 2,177 0,752 0,872 0,138 

RT6 
2018 2 10 4,22 2,37 1,758 0,808 0,763 -0,059 

2022 3 10 5,15 1,94 1,859 0,297 0,806 0,632 

RT7 
2018 4 10 4,41 2,49 1,788 0,685 0,773 0,114 

2022 4 11 3,33 3,30 1,552 0,614 0,700 0,123 

RT9 
2018 1 9 1,94 4,64 1,234 0,305 0,484 0,370 

2022 4 9 5,21 1,73 1,841 0,564 0,808 0,302 

RT27 
2018 3 8 3,97 2,02 1,621 0,424 0,748 0,433 

2022 3 9 5,38 1,67 1,857 0,832 0,814 -0,022 

RT30 
2018 4 10 4,37 2,29 1,682 0,563 0,771 0,270 

2022 2 11 2,57 4,28 1,349 0,832 0,611 -0,362 

NVHRT24 
2018 3 6 2,94 2,04 1,255 0,623 0,660 0,056 

2022 3 7 2,97 2,36 1,297 0,545 0,663 0,178 

NVHRT76 
2018 4 10 3,70 2,70 1,535 0,434 0,730 0,405 

2022 3 9 4,18 2,15 1,656 0,624 0,761 0,180 

NV21 
2018 5 9 5,56 1,62 1,851 0,374 0,820 0,544 

2022 4 9 5,52 1,63 1,895 0,644 0,819 0,214 

M 
2018 3,44 9,33 4,41 2,40 1,661 0,561 0,737 0,243 

2022 1,33 9,67 4,68 2,29 1,720 0,634 0,762 0,154 

M 
2018 3,44 0,47 0,36 0,31 0,078 0,057 0,035 0,070 

2022 0,88 0,50 0,54 0,31 0,094 0,055 0,029 0,088 

Таблица 3 
Изменения генетических характеристик анализируемой популяции  

по STR-маркерам 
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Локус IN   DN 

RT1 0,986 0,014 

RT6 0,912 0,092 

RT7 0,980 0,020 

RT9 0,718 0,331 

RT27 0,962 0,039 

RT30 0,790 0,236 

NVHRT24 0,993 0,007 

NVHRT76 0,794 0,231 

NV21 0,912 0,092 

M±m 0,894±0,034 0,118±0,040 

Таблица 4 
Генетические сходство и дистанции двух выборок одного стада  

по аллелям STR-локусов (результаты исследования 2018 и 2022 гг.) 

Рис. 1 – Полокусное генетическое сходство по Нею (IN) двух выборок одного стада 
по результатам двух смежных исследований 

ВЫВОДЫ / CONCLUSION 
Полученные генетические характери-

стики свидетельствуют, что за анализиру-
емый период времени в исследуемом ста-
де северных оленей произошли суще-
ственные изменения аллелофонда по STR
-локусам. Одним из факторов значитель-

ных изменений генетико-популяционных 
параметров, по всей видимости, является 
генетический дрейф по причине неболь-
шого размера популяции (n≈1000). Выяв-
ление новых аллелей и утрату ранее выяв-
ленных трудно объяснить недостаточны-
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ми численностями выборок.  Хотя этот 
феномен вероятнее всего также объясня-
ется действием случайных факторов, обу-
словленных конечным объёмом популя-
ции. В целом в популяции отмечено по-
вышение генетического разнообразия, 
снижение уровня гомозиготности,  рост 
числа наблюдаемых и эффективных алле-
лей. Несмотря на снижение среднего ин-
декса фиксации, анализ, проведенный по 
отдельным локусам, выявил значитель-
ные флуктуации этого показателя, кото-
рые могут быть следствием высокой 
структурированности стада, обусловлива-
ющей нарушение случайности спарива-
ния важенок с хорами во время гона. Вы-
явление конкретных причин нарушения 
генетического равновесия и редукции 
гетерозигот требует изучения системы 
разведения и его половозрастной структу-
ры стада, а также исследования поголовья 
по половозрастным группам и расшире-
ния номенклатуры анализируемых STR-
локусов.  
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ABSTRACT 
The aim of the research is to evaluate 

changes in the allelic structure of DNA mi-
crosatellites in a herd of Nenets reindeer. 
The work was carried out in the Priuralsky 
district of the Yamalo-Nenets Autonomous 

Okrug, on an experimental herd of animals 
belonging to the Yamal experimental station. 
The allelofund included a microsatellite pro-
file of 300 deer obtained as a result of the 
2018 study and 100 animals analyzed in 
2022. It was found that significant transfor-
mations were observed at all loci, with the 
exception of NVHRT24. In the microsatel-
lite profile of 2018, there were 6 alleles with 
a total frequency of 0.298, which were not 
detected in the 2022 studies. In 2022, 8 al-
leles with a total frequency of 0.105 not 
identified in the previous study were estab-
lished. The Shannon index indicates a slight 
increase in genetic diversity in the analyzed 
population (by 0.059), as well as an increase 
in the observed heterozygosity of animals 
(by 0.074). The fixation index for all ana-
lyzed loci showed that both in the sample of 
2018 and 2022, there was a deficit of hetero-
zygotes in the study population, however, 
the data of 2022 indicate a decrease in the 
deficit of heterozygotes by 0.089. Analysis 
of the divergence of the population for indi-
vidual loci indicates that the maximum di-
vergence of the allelic structure occurred at 
the RT9 locus (d=0.331), RT30 (d=0.236) 
and NVHRT76 (d=0.231), and the maximum 
similarity was preserved for the loci 
NVHRT24 (d=0.007), RT1 (d=0.0014) and 
RT7 (d=0.0020). Thus, pronounced gene 
drift was observed in the studied population. 
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