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18 коренных 

малочисленных народов 

> 130 тыс. человек

Важный элемент  экосистемы Севера и неотъемлемая 

часть жизни и культуры коренных народов этого региона

Домашняя популяция северного оленя = 4 официально 

утвержденные породы –

Эвенкийская порода- считается самой древней и исходной 

для создания других пород. 

По количеству домашних северных оленей Россия занимает первое место в мире

(1838,7 тыс. оленей на начало 2019 г.)

Составляет основу культурно-хозяйственного комплекса 

регионов разведения породы 

Исследование данной породы - генетического разнообразия, 

в значительной степени, поможет решить проблему 

сохранения этой части населения нашей страны.



Изучение генетического разнообразия популяций северного оленя разных подвидов, 

с помощью генетических маркеров, всегда вызывало повышенный интерес ученых разных 

стран мира

60-е годы прошлого столетия 

-первые исследования 

генетической структуры 

северного оленя методом 

гель-электрофореза

Благодаря применению

метода гель-электрофореза

появились данные по

исследованию сыворотки

крови (Шубин, Ефимцева 1988;
Журкевич, Фомичева, 1975;
Бороздин, Мухачев, Савадерова
1989; Давыдов, 1997; Mason, 1984;
Roed, 1985).

Данные по нуклеотидным

последовательностям гаплотипов

МТДНК (Flagstad, Røed, 2003; Кол,
2006; Баранова и др., 2016).

Полногеномное секвенирование

МТДНК Rangifer t. (Wada et al.,
GenBank: AB245426.1).

Появление более тонких методов анализа генетической 

структуры северного оленя

Анализ МТДНК
Анализ микросателлитов

Создание мультиплексных

STR панелей для изучения

генетической структуры

популяций и оценки

достоверности происхождения
(Харзинова и др., 2015; Ball et
al. 2010; McDevitt. et al. 2009).



Bovine 

genotyping 

BeadChip

Ovine

genotyping 

BeadChip

Porcine

genotyping 

BeadChip

Equine 

genotyping 

BeadChip Bead Chip

За последние два десятилетия, достижения в молекулярной генетике, привели к созданию 

более нового поколения молекулярных маркеров, основанных на полногеномном анализе 

одиночных нуклеотидных полиморфизмов (SNP — Single Nucleotide Polymorphism)

Не модельный вид

Недавние исследования продемонстрировали возможность применения микроматриц

Illumina BeadChip, разработанных для модельных видов животных (крупного рогатого

скота и овец) для полногеномного сканирования полиморфизмов немодельных видов

(Deniskova et al., 2015; Hoffman еt al., 2013), в том числе и для северного оленя (Kharzinova et al.,2015;

Bixley et al., 2009; Haynes, Latch 2012).

Использование ДНК-чипа Bovine HD BeadChip

для характеристики генетического разнообразия 

эвенкийской породы оленей, разводимой в двух 

регионах нашей страны, в сравнительном аспекте 

со всеми породами домашнего северного оленя, 

а также популяций дикого оленя.

ЦЕЛЬ

Создание микроматриц для  анализа геномной информации  

сельскохозяйственных животных.

Для немодельных организмов такие возможности пока остаются 

недоступными



Материалы:

n=219 Ненецкая: 
НАО, NEN_N (n=64),

Мурманская обл., NEN_M (n=20), 

Архангельская обл., NEN_A (n=10), 

Республика Коми, NEN_K (n=13), 

ЯНАО, NEN_Y (n=13)

Эвенкийская:
Красноярский край, EVK_KRA, (n=19)

Эвенкийская:
Республика Саха, EVK_YAK, (n=12)

Эвенская:
Республика Саха, EVN, n=13

Чукотская порода:
Чукотский автономный округ , CHU, (n=12)

Чукотская-харгин:
Республика Саха, CHUKH, (n=11) 

Дикая якутская популяция 
WLD_YAK, (n=11)

Дикая таймырская популяция 
WLD_TMR, (n=21)



Nexttec column (Nexttec 

Biotechnology GmbH, Germany), 

набор реагентов «ДНК-ЭКСТРАН» 

(ЗАО «Синтол», Россия)

Выделение ДНК

Методы:

филогенетическое дерево по алгоритму "сети 

соседей" (Neighbor-Net) на основе 

матрицы попарных значений Jost’s D

SplitsTree 4.14.6

аллельное 

разнообразие (AR) 

коэффицинт

инбридинга 

(FIS 95%CI > 0)

наблюдаемая (HO), ожидаемая (HE) гетерозиготность

R пакет "diveRsity"

Исходные файлы формировали в 

программной среде R 3.5.0 

визуализация в R пакете gglot2 

анализ главных компонент 

(Principal Component Analysis, PCA) 

R пакет  
аdegenet

SNP генотипирование

Illumina BovineHDBeadChip

777,962 SNPs

Проверка качества и 
концентрации ДНК

Qubit 2.0

1% agarose gel 

electrophoresis

NanoDrop

Статистический анализ

По результатам контроля 

качества всей выборки было 

отобрано 7303 SNP
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Результаты анализа генетического разнообразия изучаемых 
пород и популяций северного оленя

Порода/
Популяция

n AR HO HE FIS [95% CI]

CHU 12 1.573±0.006 0.173±0.002 0.176±0.002 0.012[0.005;0.019]

CHUKH 11 1.587±0.006 0.175±0.002 0.179±0.002 0.016[0.009;0.023]

EVN 13 1.654±0.005 0.184±0.002 0.19±0.002 0.027[0.02;0.034]

EVK_YAK 12 1.666±0.005 0.189±0.002 0.192±0.002 0.012[0.005;0.019]

EVK_KRA 19 1.626±0.005 0.181±0.002 0.185±0.002 0.014[0.008;0.02]

NEN_YMLN 13 1.61±0.005 0.179±0.002 0.183±0.002 0.019[0.012;0.026]

NEN_NAO 64 1.621±0.005 0.181±0.002 0.184±0.002 0.014[0.01;0.018]

NEN_KOMI 13 1.615±0.005 0.18±0.002 0.184±0.002 0.015[0.008;0.022]

NEN_ARKH 10 1.593±0.006 0.178±0.002 0.179±0.002 0.014[0.006;0.022]

NEN_MUR 20 1.645±0.005 0.183±0.002 0.188±0.002 0.017[0.012;0.022]

WLD_YAK 11 1.678±0.005 0.184±0.002 0.19±0.002 -0.023[-0.03;-0.016]

WLD_TMR 21 1.663±0.005 0.184±0.002 0.187±0.002 -0.011[-0.016;-0.006]

Примечание: CHU = чукотская, CHUKH = харгин, EVN = эвенская, EVK_YAK =эвенкийская (Республика Саха), EVK_KRA =

эвенкийская (Красноярский край), NEN_YMLN = ненецкая (Ямало-Ненецкий АО), NEN_NAO = ненецкая (Ненецкий АО),

NEN_KOMI = ненецкая (р. Коми), NEN_ARKH = ненецкая (Архангельский регион), NEN_MUR = ненецкая (Мурманская обл),

WLD_YAK = дикая якутская популяция, WLD_TMR = дикая таймырская популяция; AR – аллельное разнообразие; HO –

наблюдаемая гетерозиготность; HE – ожидаемая гетерозиготность; FIS – коэффициент инбридинга; CI – доверительный интервал

коэффициента инбридинга;
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Филогенетическая дендрограмма взаимоотношений исследуемых пород и 
популяций северного оленя 

построенная на основе матрицы попарных генетических дистанций Fst по алгоритму «сети соседей» 
(Neighbor-Net). 

Примечание: CHU = чукотская, CHUKH = харгин, EVN = эвенская, EVK_YAK =эвенкийская (Республика Саха), EVK_KRA =

эвенкийская (Красноярский край), NEN_YMLN = ненецкая (Ямало-Ненецкий АО), NEN_NAO = ненецкая (Ненецкий АО),

NEN_KOMI = ненецкая (р.Коми), NEN_ARKH = ненецкая (Архангельский регион), NEN_MUR = ненецкая (Мурманская обл),

WLD_YAK = дикая якутская популяция, WLD_TMR = дикая таймырская популяция;
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Результаты анализа главных компонент 

исследуемых пород и популяций северного оленя

Примечание: CHU = чукотская, CHUKH = харгин, EVN = эвенская, EVK_YAK =эвенкийская (Республика Саха), EVK_KRA =

эвенкийская (Красноярский край), NEN_YMLN = ненецкая (Ямало-Ненецкий АО), NEN_NAO = ненецкая (Ненецкий АО),

NEN_KOMI = ненецкая (р. Коми), NEN_ARKH = ненецкая (Архангельский регион), NEN_MUR = ненецкая (Мурманская обл.),

WLD_YAK = дикая якутская популяция, WLD_TMR = дикая таймырская популяция;
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В подготовке материалов доклада 
принимали участие

А.В. Доцев1, АД. Соловьева1, О.К. Сергеева2,

H. Reyer3, K. Wimmers3, G. Brem1,4, Н.А. Зиновьева1.

1. ФГБНУ ФНЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста, 142132 Россия, Московская обл., г.о. Подольск, пос. Дубровицы,

60, e-mail: veronika0784@mail.ru, asnd@mail.ru, anastastasiya93@mail.ru, n_zinovieva@mail.ru;

2. ФНЦ КНЦ СО РАН, 660036, Россия, г. Красноярск, ул. Академгородок, 50, e-mail: ols-78@mail.ru;

3. Institute of Genome Biology, Leibniz Institute for Farm Animal Biology (FBN), Mecklenburg-

Vorpommern, 18196, Germany, Dummerstorf, Wilhelm-Stahl-Allee 2, e-mail: wimmers@fbn-

dummerstorf.de, reyer@fbn-dummerstorf.de;

4. Institut für Tierzucht und Genetik, University of Veterinary Medicine (VMU), Veterinärplatz, A-1210,

Vienna, Austria, Veterinärplatz 1, e-mail: gottfried.brem@agrobiogen.de.

Работа выполнена при финансовой поддержке 
Российского научного фонда

Проект № 16-16-10068 -П

и 

Министерство науки и высшего образования

(тема 0445-2019-0026)

СПАСИБО ЗА ВНИМАНИЕ ! 


