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За последние несколько десятилетий теоретические, аналитические и методологические достижения 

в генетике произвели революцию в популяционно-генетических исследованиях, обеспечив лучшее понимание 

эволюционных процессов, истории популяций и видов. Методологически такой прогресс во многом обусловлен 

изобретением технологии полимеразной цепной реакции и внедрением маркеров микросателлитной ДНК. 

В настоящем обзоре обсуждаются тенденции в использовании микросателлитных маркеров как эффективных 

инструментов для решения широкого спектра задач в популяционной генетике, природоохранной и эволюционной 

биологии единственного вида рода Rangifer – северного оленя. На основании проведенного анализа эксперименталь-

ных и обзорных публикаций (78 источников) научных коллективов Российской Федерации, Канады, Соединенных 

Штатов Америки, Ирландии, Японии, Китая, Норвегии, обобщены первые работы успешной амплификации 

микросателлитов северных оленей, а также продемонстрирована значимость данных маркеров для изучения 

внутрипопуляционного и межпопуляционного разнообразия, дифференциации, генетических взаимоотношений, 

воздействия антропогенных факторов на генетическое разнообразие и генетическую изоляцию популяций, 

а также для реконструкции эволюционной истории различных форм северного оленя.  
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Over a few past decades, theoretical, analytical, and methodological advances in genetics have revolutionized population 

genetic research, providing a better understanding of evolutionary processes and the history of populations and species.  

Methodologically, this progress is largely due to the invention of polymerase chain reaction technology and the introduction 

of microsatellite DNA markers. This review discusses trends in the use of microsatellite markers as effective tools for solving a 

wide range of issues in population genetics, conservation and evolutionary biology of the only species of the genus Rangifer – 

reindeer. Based on the analysis of both experimental and review publications (78 sources) of the scientific teams of the Russian 

Federation, Canada, the United States of America, Ireland, Japan, China, Norway the first works on the successful amplification 

of reindeer microsatellites have been summarized. There has been demonstrated the significance of the data of markers for study-

ing intra- and inter-population diversity, differentiation, genetic relationships, the impact of anthropogenic factors on genetic 

diversity and genetic isolation of populations, as well as for reconstructing the evolutionary history of the various reindeer forms. 
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Прогресс в современной биологии в зна-

чительной степени базируется на развитии и 
использовании молекулярно-генетических под-

ходов, в основе которых лежит анализ поли-
морфизма ДНК, выявляемый с помощью моле-

кулярных маркеров [1]. Достижения в области 
молекулярной биотехнологии привели к откры-

тию различных типов молекулярных маркеров, 
которые стали использоваться в качестве кри-

териев селекционных процессов, что позволило 
более достоверно оценивать генетический 

потенциал пород, популяций и отдельно взятых 
особей, более точно контролировать селекци-

онные процессы в стадах, корректировать их 
направленность [2]. Микросателлиты, пред-

ставляющие собой тандемные повторы ДНК 
с размером мономерного звена от одного до 

десяти нуклеотидов, были впервые предложены 

в 1989 г. [3, 4, 5]. Они также известны под 
названиями «простые повторы последователь-

ности ДНК» (simple sequence repeat, SSR) [4] и 
«короткие тандемные повторы ДНК» (short 

tandem repeat, STR) [6]. Э. Д. Джеффрис и др. 
(A. J. Jeffreys et al.) [7] и И. Л. Вебер и др. 

(J. L. Weber et al.) [5] предположили, что изме-
нения длины тандемно расположенных повто-

ряющихся ДНК в мини- и микросателлитах 
обычно происходят из-за увеличения или 

уменьшения числа копий повторяющихся еди-
ниц [8]. При этом естественными причинами 

разнообразия в количестве повторов единиц 
микросателлитов в геноме являются «про-

скальзывание» (slippage) полимеразы в ходе 
репликации ДНК, и/или несоответствующий 

кроссинговер, несовпадение/восстановление 
повреждений двойной нити ДНК, а также 

перемещения ретротранспозонов. Эти вариации 

приводят к полиморфизму по длине фрагментов, 
выявляемых при электрофорезе, и представ-

ляют собой основу для большинства методов 
профилирования ДНК, используемых сегодня 

[1, 8, 9]. Микросателлиты расположены по 
всему геному и присутствуют как в некоди-

рующих, так и в кодирующих областях генома, 
а также в хлоропластном [10] и митохондри-

альном геномах [1, 11].  
О преимуществах и недостатках микроса-

теллитов сообщали многие авторы как в самых 
первых работах [12, 13, 14], так и в последу-

ющих. Их преимущества: требуется неболь-

шое количество матричной ДНК (10–100 нг); 

высокая степень полиморфизма [15, 16]; кодо-
минантный тип наследования [17]; высокая 

точность и воспроизводимость; возможность 
мультиплексирования различных микросател-

литов в ПЦР и их автоматизация [18, 19]. 
К недостаткам микросателлитов относят: трудо-

емкость разработки тест-систем; наличие нуле-
вых аллелей (существующих аллелей, которые 

не наблюдаются с помощью стандартных ана-
лизов); гомоплазия и слишком большое коли-

чество аллелей в определенных локусах, что 
требует увеличенного размера выборки для 

проведения исследований; микросателлитные 
маркеры действительно помогают выявить нейт-

ральное биоразнообразие, но не предоставляют 
информацию о функциональных признаках 

биоразнообразия [8, 19, 20].  

Несмотря на вышеперечисленные недо-
статки, возможность проведения мульти-

плексных ПЦР и частичная автоматизация 
генотипирования микросателлитов с помощью 

фрагментного анализа на капиллярных секве-
наторах привели к тому, что данные маркеры 

стали одними из наиболее часто используемых 
в селекции сельскохозяйственных животных. 

Они служат значимым источником информации 
о состоянии генетических ресурсов, способ-

ствуя повышению эффективности процессов 
анализа генетического разнообразия и генети-

ческой чистоты, а также способны генериро-
вать информацию для планирования скрещи-

ваний и выбора генотипов в программах гене-
тической селекции [21, 22]. Кроме того, мик-

росателлиты являются ценными инструмен-
тами для анализа достоверности происхож-

дения [23, 24, 25, 26], породной принадлежности 

[27, 28, 29] и установления степени инбридинга 
в определенных группах и стадах [30, 31].  

Северный олень (карибу в Северной 

Америке) относится к отряду парнокопытных 

(Artiodactyla) семейству оленьи (Cervidae) и 

это единственный представитель рода Север-

ные олени (Rangifer). Ареал распространения 

вида занимает всю северную часть Аркти-

ческого региона, включая арктические и субарк-

тические регионы Азии, Европы и Северной 

Америки [32, 33]. Ареал обитания северного 

оленя в Российской Федерации включает 

тундру, лесотундру, тайгу, высокогорья Алтая, 

https://doi.org/10.30766/2072-9081.2024.25.4.525-537


 

ОБЗОРЫ / REVIEWS  

Аграрная наука Евро-Северо-Востока / 

Agricultural Science Euro-North-East. 2024;25(4):525–537                                                                                    527 

Саяны, лесные зоны юга Сибири [34]. Вместе 

с тем, при анализе происхождения, одомашни-

вания и разведения северного оленя в Евразии 

Б. Гордон (B. Gordon) [35] сообщил, что про-

цесс его одомашнивания длился тысячи лет и 

охватывал более широкий ареал и не только 

голарктический регион, где он обитает и сегодня. 

Различные древние человеческие культуры 

пасли стада оленей для получения продуктов 

питания и обеспечения себя транспортом. И по 

настоящее время северные олени не только 

представляют собой приоритетное звено арк-

тических сообществ, но и служат важнейшей 

составляющей продовольственной безопасности 

населения северных территорий Сибири [36]. 

Вместе с тем, несмотря на экономическое 

значение отрасли оленеводства для коренных 

малочисленных народов и этнических групп 

Субарктики, для северных оленей проведено 

значительно меньше генетических исследо-

ваний, в сравнении с другими видами животных. 

В целом, внедрение генетических технологий 

в оленеводство пока находится в начальной 

стадии развития. Это обусловлено несколькими 

факторами, основным из них является отличие 

селекционно-племенной работы с северными 

оленями, которая ведется традиционными 

методами и существенно отличается от других 

отраслей животноводства. В частности, в олене-

водстве не применяют искусственное осеме-

нение и трансплантацию эмбрионов. Эффек-

тивность мероприятий также уменьшается из-за 

сезонности размножения, низкой сохранности 

поголовья и делового выхода молодняка, воль-

ной системы случки. Все это формирует ряд 

сложностей для проведения оценки произво-

дителей по качеству потомства, а непродолжи-

тельные сроки их использования делают ее 

малоэффективной [37].  

Исследования генетических особенностей 

северного оленя вызывали повышенный инте-

рес ученых всего мира. Согласно данным 

Р. Дж. Халл (R. J. Hall) [38], применение генети-

ческих маркеров у оленей следовало за разви-

тием биохимии и молекулярной биологии, 

от первоначальных исследований, в которых 

использовали аллозимы, до исследований, вклю-

чающих молекулярные маркеры как митохон-

дриального, так и ядерного генома. Большин-

ство исследований, в которых применяли моле-

кулярные маркеры семейства Cervidae, были 

посвящены вопросам оценки уровня генети-

ческого разнообразия, проблемам сохранения 

и таксономии, присущим каждому виду [39, 40].  

Эффективность микросателлитов, как 

инструментов для решения широкого спектра 

популяционно-генетических задач, нашла свое 

применение и в исследованиях северных оленей, 

в том числе в изучении генетического разно-

образия и структуры популяций [41, 42, 43], 

в оценке степени дифференциации и интро-

грессии домашних и диких форм [44, 45, 46], 

в прослеживании пространственных закономер-

ностей генетического разнообразия и эффекта 

«бутылочного горлышка», реконструкции демо-

графической истории региональных популяций 

[47, 48, 49, 50], в определении индивидуального 

уровня гетерозиготности и поиске ассоциаций 

между локусами микросателлитов и феноти-

пическими признаками [51, 52, 53], а также 

в оценке воздействия антропогенных факторов 

на генетическое разнообразие, генетическую 

изоляцию и эволюционные процессы [54, 55].  

Следует отметить, что историю эволю-

ции различных методов молекулярно-генети-

ческого анализа, единственного вида рода 

Rangifer – северного оленя, мы подробно 

представили ранее [36]. Однако, принимая во 

внимание факт того, что на сегодняшний день, 

из всех доступных маркерных систем, наиболее 

популярным и востребованным инструментом 

в популяционной генетике, природоохранной 

и эволюционной биологии северного оленя 

являются микросателлиты, то в данном обзоре 

мы сосредоточились именно на классе ДНК-

маркеров.  

Цель обзора. В настоящем обзоре пред-

принята попытка обобщить результаты приме-

нения микросателлитов в генетических иссле-

дованиях популяций северного оленя. Прове-

денный анализ различных научных работ, 

в том числе и собственных, позволил нам не 

только проследить историю открытия микро-

сателлитов, но и продемонстрировать значи-

мость данных маркеров в обнародовании ценной 

информации о внутрипопуляционном и меж-

популяционном разнообразии, гибридизации 

и генетических взаимоотношениях различных 

форм северного оленя, что способствовало 

разработке рекомендаций по сохранению и 

рациональному использованию генетических 

ресурсов этого вида животных.  

Материал и методы. В качестве мате-

риалов для данного аналитического обзора были 

использованы научные публикации российских 

и зарубежных авторов в области молекулярно-

генетических исследований популяций северного 

оленя с применением микросателлитных мар-
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керов. Для обеспечения наиболее полного охвата 

актуальных и авторитетных материалов было 

использовано несколько подходов и инстру-

ментов: библиотечные ресурсы и базы данных 

PubMed (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/); Web 

of Science (https://apps.webofknowledge.com/); 

Scopus (https://www.scopus.com/); электрон-

ные библиотеки WILEY ONLINE LIBRARY 

(https://onlinelibrary.wiley.com/), eLIBRARY.RU 

(http://elibrary.ru/defaultx.asp), ResearchGate 

(https://www.researchgate.net/) и CyberLeninka 

(https://cyberleninka.ru/); онлайн-каталог Google 

Scholar (https://scholar.google.ru/); поисковые 

системы Google (https://www.google.ru) и 

Yandex (https://ya.ru/). Поиск научных источ-

ников как на русском, так и английском 

языках был выполнен по следующим ключе-

вым словам: microsatellite, STR, SSR, reindeer, 

Rangifer tarandus, genetic diversity, genomic 

distribution, ДНК-маркеры, микросателлиты, 

STR-локусы, северный олень, карибу, генети-

ческое разнообразие, дифференциация, олене-

водство. Дополнительный поиск источников 

выполняли по непосредственным спискам 

литературы, указанным в анализируемых 

научных материалах. Всего было рассмотрено 

не менее 150 опубликованных работ, из которых 

в список литературы включили 79. Исследуемый 

материал был представлен научными коллек-

тивами из Российской Федерации, Канады, 

Соединенных Штатов Америки, Ирландии, 

Японии, Китая, Норвегии. Для изучения постав-

ленного вопроса были проанализированы источ-

ники без введения ограничений по временному 

периоду, так как были обсуждены самые пер-

вые работы по применению микросателлитов 

в генетических исследованиях северного оленя. 

Основная часть. Обсуждение первых 

работ успешной амплификации микросател-

литов северных оленей. 

Несмотря на то, что анализ последова-

тельностей микросателлитов, посредством поли-

меразной цепной реакции, является идеальным 

методологическим подходом для поиска ответов 

на многие вопросы популяционной генетики, 

разработка видоспецифичных праймеров для 

проведения ПЦР-амплификации аллелей может 

быть дорогостоящей и трудоемкой, поскольку 

включает в себя создание геномных библиотек, 

скрининг клонов с помощью микросателлитных 

последовательностей и саму разработку мик-

росателлитных праймеров [8]. Однако еще 

в конце 80-х–начале 90-х годов появился целый 

ряд работ, указывающих на тот факт, что флан-

кирующие последовательности некоторых 

микросателлитных локусов консервативны 

среди родственных таксонов, следовательно, 

праймеры, разработанные для одного вида, 

могут быть использованы для амплификации 

гомологичных локусов у родственных видов. 

В последующем, с используем такого подхода 

была исследована генетическая изменчивость 

и филогенетические взаимоотношения между 

двумя видами желтого сома [56], дана внутри-

видовая молекулярная характеристика шести 

таксонов семейства Jatropha curcas [57], про-

ведены популяционно-генетические исследо-

вания корейского горала и других видов 

Caprinae, находящихся под угрозой исчезно-

вения [58], предпринята попытка изучить воз-

можность переноса олигонуклеотидов SSR 

эвкалипта на неродственные таксоны, принад-

лежащие к семейству Casuarinaceae [59], про-

ведены экспериментальные исследования меж-

таксонных молекулярно-генетических различий 

видов животных внутри отряда Парнокопытные 

[60]. Согласно исследованиям П. М. Абдул-

Мунир (P. M. Abdul-Muneer) [8], при исполь-

зовании гетерологичных праймеров для про-

ведения ПЦР стоимость разработки анало-

гичных маркеров у родственных видов значи-

тельно снижается.  

Именно использование данного феномена 
перекрестной амплификации в 1996 и 1997 годах 
позволило научным коллективам Америки [61] 
и Канады [62] избежать масштабной предвари-
тельной работы, необходимой для разработки 
ПЦР-праймеров для отдельных локусов север-
ного оленя и северного оленя, с использованием 
пар праймеров, разработанных для крупного 
и мелкого рогатого скота.  

В 1998 году норвежские ученые К. Х. Рёед 
(K. H. Røed) и Л. Мидтьель (L. Midthjell) [63] 
публикуют результаты по разработке панели 
17 новых микросателлитов северного оленя, 
большая часть из которых оказались высоко-
полиморфными с числом аллелей на локус от 3 
(NVHRT46) до 10 (NVHRT30). Данный спектр 
микросателлитов не только был апробирован 
на двух популяциях полуодомашненных оленей 
Норвегии, но и успешно протестирован на 
трех других видах семейства Cervidae (лось, 
благородный олень и косуля).  

Таким образом, продемонстрированный 
успех в использовании гетерологичных ПЦР-
праймеров для амплификации микросател-
литных локусов у видов семейства Cervidae 
устранил необходимость разработки новых 
наборов праймеров для каждого вида и, следо-
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вательно, облегчил и положил начало широкому 
использованию микросателлитов в качестве мар-
керов в популяционно-генетических исследо-
ваниях различных популяций северного оленя.  

Обсуждение применения микросател-

литов для изучения генетической изменчиво-

сти, гибридизации и степени дифференциации 

популяций северного оленя. 

Согласно Дж. К. Чжай и др. (J. C. Zhai 

et al.) [33], генетическое разнообразие является 
важной основой для оценки генетических 

ресурсов, а высокое генетическое разнообразие 
свидетельствует о хорошей выживаемости и 

селекционном потенциале популяции. Обна-
родование информации о состоянии генети-

ческого разнообразия северных оленей с исполь-
зованием микросателлитных маркеров является 

одним из способов поддержки мероприятий, 
направленных на сохранение и рациональное 

использование генетических ресурсов этого 

вида животных. Значимость исследований гене-
тической структуры, степени дифференциации 

и интрогрессии между домашними и дикими 
популяциями северного оленя обусловлено 

тем, что северный олень – это единственный 
вид животных, представленный как дикой, так 

и домашней формой, которые находятся в посто-
янном взаимодействии и обитают в условиях, 

которые остаются практически неизменными 
очень продолжительное время [45, 47]. Такое 

совместное существование популяций и, как 
следствие, их гибридизация, вызывает глобаль-

ное беспокойство, поскольку долгосрочные 
последствия такой гибридизации для популяций 

до конца не изучены [48].  
Так, на основании аллельного разнообра-

зия 18 микросателлитных локусов, М. А. Кронин 

и др. (M. A. Cronin et al.) [64] дали оценку гене-
тической изменчивости полуодомашненных 

северных оленей Аляски, России и Скандинавии 
в сравнительном аспекте с дикими популя-

циями карибу. Авторы детектировали, что 
карибу превосходят домашних оленей по уровню 

аллельного разнообразия, при этом олени острова 
Шпицберген имели наименьший уровень гене-

тической изменчивости. Кроме этого, авторы 
выявили, что уровень генетической изменчи-

вости полуодомашненных северных оленей 
Аляски был сопоставим со значениями показа-

телей выборки оленей России, и обе попу-
ляции характеризовались наличием общей части 

предковых компонентов, более чем через 100 лет 
после их интродукции.  

На основе амплификации 19 полиморфных 

микросателлитных локусов, К. Х. Магер и др. 

(K. H. Mager et al.) [65] исследовали потенци-

альную гибридизацию популяций крупных 

мигрирующих стад карибу (Rangifer tarandus 

granti) на Северном склоне Аляски с интроду-

цированными домашними северными оленями 

(Rangifer tarandus tarandus). Авторы выявили 

интрогрессию домашних оленей во всех стадах 

карибу северной части штата, где оленеводство 

было прекращено еще в 1940 году. Гибридные 

особи составили 8 % в стадах карибу. По мнению 

авторов, домашние олени, несмотря на отличия 

в сроках размножения и размерах тела, спо-

собны выживать и размножаться с карибу 

в дикой природе. При этом, учитывая стабиль-

ную и увеличивающуюся численность популя-

ций карибу Северного склона Аляски, интро-

грессия оленей не оказала очевидного вредного 

воздействия на демографию стад. 

В другом своем исследовании, данный 

научный коллектив, на основании анализа 

изменчивости 21 микросателлита, изучал раз-

личные популяции карибу, обитающие на 

территории юго-запада Аляски [48]. Авторы 

также показали, что, по крайней мере, одно 

стадо района Аляски сохранило в себе генети-

ческие компоненты домашних северных оленей 

несмотря на то, что прошло около 70 лет 

с момента прекращения разведения домашних 

особей в регионе.  
Вместе с тем, на основании генетической 

изменчивости пяти маркеров, датскими иссле-
дователями [66] была выявлена высокая степень 
генетической дифференциации между карибу 
и домашними северными оленями районов 
юго-запада Гренландии. В данном случае, 
вероятное объяснение выявленных отличий 
заключалось в географических особенностях 
этого района Гренландии, а именно в наличии 
естественных барьеров (ледники и широкие 
фьорды). При этом авторы обнаружили, что 
интродуцированные в 1952 году норвежские 
полуодомашненные северные олени были 
гибридизированы с гренландским карибу 
в двух районах.  

Первая попытка систематического изу-
чения генетической изменчивости един-
ственной популяции северных оленей в Китае, 
с целью формирования эффективных подходов 
ее сохранения, была предпринята на осно-
вании анализа полиморфизма 11 микросател-
литов [33]. Несмотря на то, что с 1949 года, 
с момента основания Китайской Народной 
Республики, Коммунистическая партия и 
народное правительство уделяют пристальное 
внимание охране и развитию оленьих ресурсов, 
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ситуация с численностью популяции северных 
оленей не является стабильной и оптими-
стичной. Данным научным коллективом в иссле-
дованных выборках северных оленей были 
выявлены высокие значения коэффициента 
инбридинга, являющиеся следствием как сни-
жения численности, так и фрагментации среды 
обитания популяций. Полученные результаты 
исследователей послужили научной теорети-
ческой основой и справочной информацией 
по состоянию генетического разнообразия и 
ресурсов для защиты популяций северных 
оленей в Китае и управления ими.  

Первые генетические исследования  

российских пород и популяций северного 

оленя с помощью микросателлитов были про-

ведены на основании анализа полиморфизма 

девяти локусов [67]. Авторы разработали уни-

версальную мультиплексную STR панель, 

применимую как для оценки достоверности 

происхождения, так и для характеристики гене-

тического разнообразия российских абори-

генных популяций северного оленя. В после-

дующем, элементы данной тест-системы позво-

лили не только получить информацию о состоя-

нии уровня генетической изменчивости домаш-

них и диких северных оленей, обитающих 

на территории от Кольского полуострова до 

Чукотки [68], Северо-Восточной Сибири [69, 

70], Севера Европейской части страны и за 

Уралом [51, 71, 72], районов севера Дальнего 

Востока [73], но и определить степень генети-

ческой интрогрессии домашней и дикой попу-

ляций, обитающих на территории Ненецкого 

и Таймырского автономных округов [45].  

В данной работе авторы выявили тенденцию 

более высокого генетического разнообразия 

в дикой популяции по сравнению с домашней, 

а также высокую степень генетической 

обособленности обеих форм северного оленя. 

В выборке диких северных оленей выявили 

три, а в домашней – пять особей, имеющих 

смешанное генетическое происхождение. 

Степень взаимной интрогрессии популяций 

составила около 6 %. Выявление таких сме-

шанных (помесных) особей северного оленя, 

несущих в генотипе долю аллелей другой 

популяции, авторы пояснили периодическим 

обменом генами между ними по причине 

документированных фактов неконтролируемой 

миграции стад диких северных оленей.  

В последующем, модернизация данной 

тест-системы посредством увеличения количе-

ства локусов до 14 позволила впервые пред-

ставить данные молекулярно-генетических 

исследований 15 региональных популяций 

северных оленей ненецкой породы [42], всех 

официально утверждённых пород и популяций 

домашних северных оленей [74], определить 

индивидуальный уровень гетерозиготности 

[53] и выполнить поиск ассоциаций между 

локусами микросателлитов и фенотипическими 

признаками [52].  

Для изучения генетической структуры и 

степени дифференциации популяций дикого 

северного оленя, обитающего на территории 

Российской Федерации, А. И. Баранова и др. 

[75] применили тест-систему, основанную на 

мультиплексном ПЦР-анализе 16 STR-марке-

ров. Авторы детектировали четкое разделение 

северных оленей материковой части евразий-

ского ареала и арктических островов. Среди 

материковых оленей были выделены три основ-

ные группы: европейской части России; азиат-

ской части; Камчатки. Северные олени азиат-

ской и европейской частей России генетически 

были более близки друг к другу, чем к оленям 

Камчатки. Разделение северных оленей восточ-

ной части Евразии по отдельным районам оби-

тания (Томская обл., Ханты-Мансийский АО, 

Таймыр, Якутия и Чукотка) проявлялось 

достаточно слабо. Выявленную закономерность 

авторы пояснили свидетельством об их тесном 

генетическом родстве.  

Применение эквивалентного набора 

микросаттелитных локусов позволило также 

описать генетическую характеристику диких 

северных оленей и одомашненного северного 

оленя европейской части России [76]. Авторы 

не только показали, что каждая из исследованных 

группировок обладает уникальностью и свое-

образием аллельного состава, о чем свидетель-

ствовало высокое число приватных аллелей 

в каждой выборке, но и выявили обособлен-

ность генетической структуры каждой группы. 

Как и в предыдущих исследованиях, в попу-

ляциях дикого северного оленя была детекти-

рована доля смешанных генотипов, имеющих 

в составе аллели, свойственные одомашненным, 

но их доля, в целом, была невысока. 

Внедрение в генетические исследования 

северных оленей коммерческого набора 

COrDIS Reindeer (ООО «ГОРДИЗ», Россия) 

для мультиплексного анализа 16 микросател-

литных маркеров позволило исследовать гене-

тическую структуру домашних северных оленей 

чукотской породы, завезенных в Якутию из 

Чукотского АО [77], эвенской породы, разво-
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димой в Арктической зоне Якутии [78], четы-

рех популяций ненецкой породы [79], а также 

детектировать высокий и значимый уровень 

дифференциации между выборками диких и 

домашних оленей как из одного и того же гео-

графического района [80], так и обитающих 

в различных климатических зонах Российской 

Федерации [46].  

Таким образом, исследования, прове-

дённые с помощью высокополиморфных мик-

росателлитов, позволили ученым разных стран 

получить важную информацию для лучшего 

понимания закономерностей генетического 

разнообразия, процессов интрогрессии и диф-

ференциации различных форм северного оленя, 

что имеет первостепенное значение для поли-

тики сохранения данного вида животных. 

Обсуждение применения микросател-

литов для реконструкции эволюционной исто-

рии, а также в изучении воздействия антро-

погенных факторов на генетическое разно-

образие и генетическую изоляцию популяций 

северного вида животных. 

Применение микросателлитных маркеров 

способствовало не только описанию внутри- и 

межвидового разнообразия широко распро-

страненного вида – северного оленя, но и эво-

люционного потенциала и процессов, которые 

сформировали это разнообразие. Так, анализ 

14 локусов позволил научному коллективу 

авторов из Канады, Ирландии и США [50] 

реконструировать историю эволюции разных 

подвидов Rangifer tarandus запада Северной 

Америки. Исследования авторов предоставили 

новое понимание о разнообразии карибу, 

послужившие основой для реструктуризации 

существующей классификации, которая при-

знает разделение на две основные клады 

в западной части Северной Америки и отличие 

северных горных лесных оленей от бореальных 

и южных форм.  
На основании анализа изменчивости 10 

микросателлитов, была реконструирована 
эволюционная история и дана оценка потенци-
альной роли интрогрессии в эволюции восточ-
ного мигрирующего экотипа карибу, обитающего 
на территории центральной Канады [49]. 
Обнародованные исследователями результаты 
трактовались описанием механизма дегра-
дации Лаврентийского ледяного щита и коло-
низацией прибрежных территорий Гудзонова 
залива после появления лесотундры примерно 
7000 лет назад. Кроме этого, выводы авторов 
в данной работе, в противоположность преды-
дущей, дополнительно подтверждали суще-

ствующую классификацию подвидов север-
ного оленя Канады.  

В дополнении к эволюционным процессам, 

сигналы генетической дифференциации могут 

быть обусловлены и влиянием фрагментации 

среды обитания вида в результате активизации 

деятельности человека (лесозаготовки, градо-

строительство и нефтегазовая промышлен-

ность), что также может быть проанализиро-

вано посредством амплификации STR-маркеров. 

Так, с помощью девяти микросателлитов 

Л. М. Томпсон и др. (L. M. Thompson et al.) 

[54] исследовали пространственные различия 

в генетическом разнообразии и паттерны гене-

тической дифференциации находящейся под 

угрозой исчезновения популяции бореального 

карибу по всему ареалу ее распространения 

в Канаде, обусловленные изменениями природ-

ных ландшафтов вследствие влияния антропо-

генных факторов.  

Кроме того, недавние результаты иссле-

дований генетической структуры северных 

оленей архипелага Шпицберген с использова-

нием подхода ландшафтной генетики и анализа 

19 полиморфных микросателлитов выявили, 

что прошлые и нынешние антропогенные фак-

торы динамики метапопуляций могут оказы-

вать интерактивное воздействие на крупно-

масштабные экологические и эволюционные 

процессы [55]. В частности, продолжающаяся 

потеря морского льда, как коридора для рассе-

ления внутри островных систем и между ними, 

лишь усилит генетическую изоляцию попу-

ляций и таким образом поставит под угрозу 

эволюционный потенциал и выживание аркти-

ческой дикой природы.  
Заключение. Проведенный анализ лите-

ратурных источников позволил обсудить тен-
денции применения микросателлитных маркеров 
для широкого спектра генетических исследо-
ваний популяций северных оленей. Можно 
отметить, что преимущества коротких тандемных 
(простых) повторов позволили исследователям 
разных стран поставить и решить эквивалентные 
задачи – не только впервые описать уровень 
генетического разнообразия различных форм 
северного оленя, но и определить долю интро-
грессии между популяциями, охарактери-
зовать их структуру, определить степень их 
дифференциации, детектировать прошлые 
события гибридизации и понять более детально 
эволюционную историю вида, что является 
важным аспектом для разработки стратегий 
сохранения и управления генетическими ресур-
сами этого циркумполярного копытного Нового 
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Света. Несмотря на то, что последние дости-
жения в области высокопроизводительной 
технологии генотипирования открыли боль-
шие перспективы использования однонуклео-
тидных полиморфизмов для популяционных 
генетических исследований животных, в том 
числе и северных оленей, мы предполагаем, 
что микросателлиты, в связи с более простой 
процедурой их анализа и низкими экспери-
ментальными затратами, по-прежнему, будут 

оставаться востребованными маркерами для 
генетических исследований одного из самых 
значимых видов арктических животных. 
На данный момент микросателлиты изучены и 
описаны не полностью, что открывает новые 
возможности для обнаружения их новых 
свойств и особенностей, что, в свою очередь, 
приведет к развитию новых областей исследо-
ваний и практическому применению данного 
типа маркеров. 
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