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Представлены результаты оценки генетической структуры популяции домаш-

них северных оленей Магаданской области по полиморфизму межмикросателлит-
ных последовательностей ДНК. ISSR-методом проведено индивидуальное геноти-
пирование и установлена внутривидовая генетическая изменчивость приохотской 
популяции оленей эвенской породы. С помощью праймера (AG)9 С получены ампли-
фицированные фрагменты ДНК длиной от 180 до 1400 п.н. В спектре частот алле-
лей наиболее часто встречаются фрагменты средней длины от 300 до 500 п.н. В 
данной выборке обнаружено 11 фрагментов, расположенных в геноме между микро-
сателлитами типа AG.Из 11 локусов 7 (63,6%) являются информативными для изу-
ченной популяции, так как встречаются с частотой более 5%. Около 30% особей 
исследованной выборки имеют уникальные генотипы. Распределение частот встре-
чаемости фрагментов ДНК в целом типичное для северных оленей (Rangifer taran-
dus L). Гетерозиготность межмикросателлитной ДНК находится на высоком 
уровне – 0,883 и превосходит таковую в выборках чукотской (0,860) и ненецкой пород 
(0,833). Высокий уровень гетерозиготности дает преимущество животным по 
адаптивным признакам. Полученная информация указывает на необходимость кон-
троля состояния генетического разнообразия, обеспечивающего устойчивость по-
пуляции.  
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GENETIC STRUCTURE OF POPULATIONS OF REINDEER 
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The research paper presents the results of assessment of the genetic structure of the pop-
ulation of domestic reindeer in the Magadan Region in the terms of polymorphism of inter-
microsatellite of DNA sequences. Using ISSR-method, individual genotyping was fulfilled 
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and intraspecific genetic variation of Priokhotsk  deer population of the Even breed was de-
termined. With the help of the primer (AG)9 C the amplified DNA fragments with length from 
180 to 1400 p.n. (pairs of nucleotides) were obtained. In the frequency spectrum of alleles, 
the most frequent fragments are of average length from 300 to 500 p.n. 11 fragments, located 
in the genome between AG-type microsatellites, were found in this sampling. Of the 11 locus, 
7 (63.6%) are informative for the examined population, as they occur at a frequency of more 
than 5%. About 30% of the examined samples have unique genotypes. The distribution of 
frequencies of occurrence of DNA fragments in general is typical for reindeer (Rangifer 
tarandus L). Heterozygosity of intermicrosatellite DNA is high – 0,883 and exceeds that of 
Chukchi breed samples (0,860), and Nenetsk breed samples (0,833). A high level of hetero-
zygosity gives an advantage to animals in regard to adaptive traits. The information obtained 
indicates the need to monitor the state of genetic diversity, ensuring the stability of the popu-
lation.  
 
KEY WORDS: MAGADAN REGION, REINDEER, EVEN BREED, POPULATION, ISSR - 
METHOD, GENETIC STRUCTURE, MONITORING. 

 
Олени эвенской породы хорошо при-

способлены к круглогодовому пастбищ-
ному содержанию в условиях горно-та-
ежной и лесотундровой зоны Севера 
Дальнего Востока. Обладают рядом цен-
ных хозяйственно-полезных признаков, 
таких как скороспелость, удовлетвори-
тельные репродуктивные, мясные и рабо-
чие качества. 

 В районах Крайнего Севера олене-
водство всегда имело важное хозяйствен-
ное и социальное значение как отрасль за-
нятости коренного населения. В 1980-х 
годах в 12 совхозах Магаданской области 
выпасалось 130 тыс. голов основного 
стада. Функционировал племенной ре-
продуктор по разведению оленей эвен-
ской породы. В целях обогащения гено-
фонда осуществлялась интродукция про-
изводителей из других регионов[10]. 

В 1990-е годы оленеводству Мага-
данской области нанесен существенный 
урон, поголовье сократилось в 10 раз, 
утрачена собственная племенная база. В 
настоящее время из-за снижения числен-
ности животных до критического уровня 
необходимы меры по сохранению гено-
фонда популяции. В первую очередь тре-
бует изучения генетическая структура 
стада. Исследования в данном направле-
нии ранее не проводились. 

  Цель нашей работы - провести 
оценку генетической структуры северных 
оленей эвенской породы, разводимых в 
Магаданской области.  

 Уникальность каждой популяции 
(или породы) определяется генетической 
структурой, которую оценивают относи-
тельной частотой генотипов или частот 
генов. Такая информация необходима для 
выбора селекционной стратегии по совер-
шенствованию продуктивных качеств 
животных [6].  

Для изучения генетической диффе-
ренциации животных применяют ДНК-
маркеры, полученные на основе метода 
полимеразной цепной реакции (ПЦР). 
Межмикросателлитные последователь-
ности ДНК (ISSR – inter-simple sequence 
repeats) имеют множественную локализа-
цию в геноме, высокий уровень полимор-
физма и широко используются для выяв-
ления внутривидовой генетической из-
менчивости, идентификации популяций, 
пород, типов и линий сельскохозяйствен-
ных животных [5,12]. 

 С целью получения ISSR-
фрагментов ДНК используют праймеры, 
позволяющие амплифицировать участки 
ДНК, расположенные между двумя мик-
росателлитными повторами. В результате 
амплифицируется большое число фраг-
ментов, представленных на электрофоре-
грамме дискретными полосами (ISSR-
фингерпринтинг). Фрагмент определен-
ной длины условно принимается за локус 
ДНК. Метод анализа полиморфизма 
межмикросателлитных участков ДНК, 
основанный на полимеразной цепной ре-
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акции, позволяет охарактеризовать мно-
жественные локусы генома оленей и яв-
ляется эффективным инструментом 
оценки индивидуального, группового и 
популяционного разнообразия [2,8]. 

Материалы и методы 
В 2017 году исследовано 84 особи 

эвенской породы, принадлежащих 
МУСХП «Ирбычан» Северо-эвенского 
района Магаданской области.В экспери-
менте использованы клинически здоро-
вые животные разных половозрастных 
групп – быки, важенки (матки старше 2-х 
лет) и молодняк. Отбор оленей прово-
дили рэндомным методом во время ко-
ральных работ. Материалом для молеку-
лярно-генетических исследований слу-
жили пробы ткани - выщипы ушной рако-
вины оленей. Анализ образцов выполнен 
в лаборатории ДНК-технологий Всерос-
сийского НИИ племенного дела по дого-
вору. 

  В качестве маркеров полиморфизма 
фрагментов ДНК, фланкированных ин-
вертированными повторами микросател-
литных локусов (ISSR-PCR-маркеры), 
использовали стандартный метод, разра-
ботанный Зиеткевичем и др.[7,13]. Для 
проведения полимеразной цепной реак-
ции (ПЦР, PCR) из проб ткани оленей вы-
деляли геномную ДНК, в качестве прай-
мера в реакционную смесь добавляли 
фрагменты динуклеотидных микросател-
литных локусов (AG)9C. PCR проводили 
на амплификаторе «Терцик, ДНК Техно-
логия» (Россия) с применением набора 
сухих реагентов для PCR-амплификации 
ДНК GenepakтмPCR Соre (Изоген, 
Москва). Условия PCR: первоначальная 
денатурация 2 мин при 95°С, денатура-
ция при 95°С – 30 с, отжиг при 55°С – 30 
с, синтез при 72°С – 2 мин (37 циклов), 
завершающий синтез при 72°С – 7 мин. 
Фракционирование продуктов амплифи-
кации осуществляли в 2%-м агарозном 
геле с применением в качестве ДНК-мар-
кера GeneRuler™ 100 bp DNA Ladder Plus 
(MBI Fermentas, USA) для оценки длины 
продуктов PCR-амплификации. Визуали-
зацию продуктов PCR-амплификации 

проводили под ультрафиолетовым излу-
чением на трансиллюминаторе после 
окрашивания гелей бромистым этидием. 
Статистическая обработка данных вы-
полнена с помощью стандартных компь-
ютерных программ «Genepop».             

Каждый фрагмент рассматривался 
как отдельный маркер, представляющий 
собой нуклеотидную последователь-
ность, заключенную между двумя инвер-
тированными микросателлитными по-
вторами. Для расчетов использованы ло-
кусы ДНК, образующие фрагменты дли-
ной от 180 до 1400 п.н., ясно различимые 
визуально и формирующие выраженные 
пики при компьютерном сканировании 
гелей. Исходя из частот встречаемости 
фрагментов ДНК, определяли показа-
тели, характеризующие генетическую 
структуру популяции [4,9]. 

Результаты и обсуждение 
В изученной выборке оленей эвен-

ской породы выявлен 551 фрагмент ДНК. 
Анализ изменчивости показал, что у каж-
дой отдельной особи имеется от 1 до 9 
фрагментов межмикросателлитной ДНК, 
а среднее их число у одного животного 
составляет 6,56. Наиболее распростра-
нены межмикросателлитные участки 
ДНК средней длины. Все выявленные ло-
кусы полиморфны, т.е. встречаются с ча-
стотой меньшей 1. Распределение частот 
встречаемости фрагментов ДНК в стадах 
«Ирбычана» типичное для северных оле-
ней(Rangifer tarandus L) [ 1,8]. 

В данной выборке оленей выявлено 
11 маркерных фрагментов ДНК. Чаще 
других встречаются пять фрагментов 
ДНК – первый, третий, пятый, шестой и 
седьмой, их суммарная частота состав-
ляет 0,685. В целом, распределение фраг-
ментов сходно с таковым для оленей чу-
котской и ненецкой пород (табл., рис.). У 
100% исследованных животных присут-
ствует межмикросателлитный участок 
ДНК длиной около 300 п.н. (локус 3), 400 
п.н. (локус 5) и 500 п.н. (локус 6), харак-
терные для северных оленей.  
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Таблица 
Частота встречаемости ISSR-маркеров в популяции эвенской породы в сравнении  

с чукотской и ненецкой породами северных оленей 

Длина фрагмента, п.н.* Породы северных оленей 
Эвенская Чукотская[11] Ненецкая [6] 

180 - 210 0,109 0,153 0,124 
220 - 230 0,045 0,014 0,059 
240 - 330 0,152 0,147 0,198 
330 - 350 0,076 0,049 0,014 
350 - 430 0,152 0,156 0,113 
440 - 520 0,152 0,154 0,216 
520 - 570 0,120 0,148 0,124 
650 - 690 0,045 0,134 0,014 
700 - 770 0,098 0,038 0,110 
850 - 980 0,04 0,006 0,010 

1100 - 1300 0,009 0 0,018 
    *пар нуклеотидов 

 
Рис. Графическое отображение частот фрагментов ДНК у оленей эвенской породы (Ирбычан)  

в сравнении с чукотской и ненецкой 
 

Локус 7, также типичный для север-
ных оленей, выявлен у 76% исследован-
ных животных. Из 11 локусов 7 (63,6%) 
являются информативными для изучен-
ной популяции, поскольку имеют частоту 
встречаемости более 5%.По наиболее ча-
сто встречающимся локусам 3,5 и 6 выяв-
лено сходство у исследуемой популяции 
со средними значениями по чукотской 
породе. В то же время имеются различия 
по частоте встречаемости локусов в дан-
ной выборке эвенской породы, от сред-
них значений частот маркерных локусов 
у оленей чукотской и ненецкой пород. 
Так, у изучаемой популяции в сравнении 
с чукотской породой реже встречается 

локус 1 на 4,4%, локус 7 - на 2,8%, локус 
8 - на 8,9%. Напротив, чаще выявляется 
локус 2 на 3,1%, локус 4 - на 2,7%, локус 
9 - на 6,0%, локус 10 - на 3,4%. Относи-
тельно ненецких оленей, в выборке эвен-
ской породы реже частота встречаемости 
по локусам 1 и 2 на 1,4-1,5%, локусу 3- на 
4,6%, локусу 6 - на 6,4%, локусу 9 - на 
1,2%. И чаще по локусу 4 -на 6,2%, ло-
кусу 5 -на 3,9%, локусу 8 -3,1%. 

Анализ частот встречаемости ISSR-
фрагментов ДНК у особей эвенской по-
роды по половозрастным группам пока-
зал, что геноме быков фрагменты №1 и 
№8 представлены реже, чем у важенок и 

0

0,05

0,1

0,15

0,2

0,25

1 3 5 7 9 11

Ненецкая

Чукотская

Ирбычан



06.02.00 – Ветеринария и зоотехния Научное обеспечение АПК 

 

56  Дальневосточный аграрный вестник. 2018. №3(47) 

молодняка на 4,5%. Напротив, фраг-
менты №4 и №7 чаще на 3,5%, чем у ма-
ток и на 4,8% в сравнении с молодняком. 
Фрагмента №9 у быков на 3,7% больше, 
чем у телят, фрагмента №10 на 3,4% 
больше, чем у маток. По другим локусам 
различия между половозрастными груп-
пами животных несущественны. 

 Полученные значения частот гено-
типов свидетельствует о достаточно вы-
соком сходстве паттернов у отдельных 
особей, а, следовательно, и сайтов лока-
лизации микросателлитных последова-
тельностей в геноме оленей.  Исследова-
ния показали, что наиболее распростра-
ненными в этой локальной популяции се-
верных оленей эвенской породы явля-
ются генотипы, имеющие в своем составе 
локусы 3,5, 6,7, и 9. Одинаковые гено-
типы встречаются у двух-пяти особей. 
Около 30% исследованной выборки жи-
вотных имеют уникальные генотипы. 

   В группе быков 9 различных гено-
типов встречаются с частотой от 6,2% до 
12,5%, остальные 7 генотипов представ-
лены равномерно с частотой 3,1%. 
Наиболее часто встречаются генотипы 
3/4/5/6/7/9 и 3/5/6/7/9/10 (по 12,5% каж-
дый). У важенок различные генотипы от-
меченыс частотой от 3,1 до 15,6%. В 
большей мере (15,6%) представлен гено-
тип 1/2/3/4/5/6/7/9. В группе молодняка 
частота встречаемости генотипа состав-
ляетот 5 до 20%, преобладает генотип 
3/5/6/7/9/10. 

Уровень средней гетерозиготности 
микросателлитной ДНК (0,883) свиде-
тельствует о значительном генетическом 
разнообразии соответствующих локусов 
генома в исследованном стаде оленей. 
Данный показатель выше, чем в выбор-
ках чукотской (0,860) и ненецкой (0,833) 
пород[1,8]. Изучаемая популяция превос-
ходит чукотскую породу по среднему 
числу аллелей на локус микросателлитов 
(9,9 против 7,3-8,6) и числу эффективных 
аллелей на локус (8,5 против 6,7-8,1). Вы-
сокий уровень гетерозиготности дает 
преимущество животным по адаптивным 
признакам[8,11].  

  Ареал северного оленя находится в 
суровых природных и климатических 
условиях Арктики и Cубарктики. На ге-
нетическую дифференциацию популяций 
доминирующее влияние оказывает есте-
ственный отбор, действие и направление 
которого меняется в зависимости от ком-
плекса средовых факторов и системы со-
держания, кормления и селекционно-пле-
менной работы. Каждая популяция адап-
тировалась к местным экологическим 
условиям, и только в данных условиях 
животные способны проявлять в среднем 
максимальную жизнеспособность и про-
дуктивность [3,10,11]. 

  Значительная гетерогенность при-
охотскойпопуляции эвенской породы, 
по-видимому, связана с особенностями 
формирования генофонда МУСХП «Ир-
бычан», происходившегов конце 1990-х 
годов при реструктуризации совхозов на 
основе слияния трех субпопуляций эвен-
ской породы - Пареньской, Гижигинской 
и Гармандинской, отличавшихся генети-
чески различным составом животных. 
Пастбища Пареньской субпопуляции 
находятся на границе ареалов эвенской и 
чукотской пород, поэтому, весьма веро-
ятно, имел место обмен мигрантами. Для 
обогащения аллелофонда гижигинские 
стада в1980-х годах неоднократно попол-
нялись эвенскими самцами из горно-та-
ежной зоны Якутии (Саха). Гармандин-
ские олени принадлежат к более круп-
ному лесному типу. Объединение генети-
чески разнородного поголовья обеспе-
чило значительную гетерогенность этой 
локальной популяции северных оленей 
эвенской породы. 

Заключение 
У северных оленей Магаданской об-

ласти выявлено 11 фрагментов ДНК, рас-
положенных в геноме между микросател-
литами типа AG. Распределение частот 
встречаемости фрагментов типичное для 
северных оленей(Rangifer tarandus 
L).Наиболее часто в геноме встречаются 
фрагменты средней длины: от 300 до 500 
п.н.  
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У 100% исследованных животных 
присутствуют межмикросателлитные 
участки ДНК длиной около 300 п.н. (ло-
кус 3), 400 п.н. (локус 5) и 500 п.н. (локус 
6), характерные для северных оленей. Ло-
кус 7выявлен у 76% особей. Из 11 локу-
сов 7 (63,6%) являются информативными 
для изученной популяции.  

 Наиболее распространены гено-
типы, имеющие в своем составе локусы 
3,5, 6,7, и 9. Около 30% выборки живот-
ных имеют уникальные генотипы. 

Популяция оленей эвенской породы 
Магаданской области превосходит чукот-
скую породу по среднему числу аллелей 
на локус (9,9 против 7,3-8,6) и числу эф-
фективных аллелей на локус (8,5 против 
6,7-8,1). Уровень средней гетерозиготно-
сти в выборке исследованного стада 
(0,883) выше, чем в аналогах чукотской 
(0,860) и ненецкой (0,833) пород. Приве-
денные данные свидетельствуют о гене-
тическом разнообразии генома изучае-
мой группы оленей. 

Высокая гетерогенность Магадан-
ской популяции связана, по-видимому, с 
особенностями формирования ее гено-
фонда, происходившегопутем слияния 
трех генетически различных субпопуля-
ций эвенской породы. 

Практический интерес полученных 
данных состоит в том, что они могут ори-
ентировать зоотехников-селекционеров 
при отборе перспективного материала 
для селекционных целей, а также в вопро-
сах сохранения биоразнообразия сель-
скохозяйственных животных, в частно-
сти, северных оленей. 

Учитывая, что численность оленей в 
Магаданской области значительно сокра-
тилась и находится в критическом состо-
янии, необходимо следить за уровнем ге-
нетического разнообразия, обеспечиваю-
щего устойчивое поддержание популя-
ции. Результаты исследования указывают 
на необходимость мониторинга состоя-
ния генофонда. 
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