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Аннотация. Цель исследования – оценить и сопоставить генетическое разнообразие популяций домаш-
них северных оленей по наследственному полиморфизму белков и ISSR-фрагментов ДНК. Методология и 
методы. Исследование полиморфизма белков и ферментов провели методом электрофореза в крахмальном 
и полиакриламидном гелях. Полиморфизм ISSR-фрагментов ДНК исследовали по стандартному методу 
фланкирования инвертированным повтором микросателлитных локусов участков ДНК. Обработку данных 
и построение графиков выполнили с помощью стандартных компьютерных программ Gclstats, Genepop, 
Excel. Результаты. По локусу трансферрина (Tf) у оленей Малоземельской и Большеземельской тундры было 
выявлено по девять аллелей. У островных колгуевских и материковых чукотских оленей – пять и семь 
аллелей соответственно. По аллельному разнообразию печеночной эстеразы (Est-P3) и ISSR-фрагментов 
ДНК обследованные популяции не различались. Судя по значениям индексов Шеннона и эффективных 
элементов, уровень генетического разнообразия Чукотской материковой тундровой и Колгуевской остров-
ной популяций был ниже, чем Восточно-Европейских тундровых материковых популяций. Относительно 
северных оленей материковой тундры Восточной Европы Чукотская материковая и островная Колгуевская 
популяции по частотам 10 из 11 ISSR-фрагментов ДНК, аллелей Est-P3, а также редких аллелей Tf дивер-
гировали в противоположных направлениях. Ранжирование обследованных популяций по уровню генети-
ческого разнообразия, оцененного с помощью индексов Шеннона и эффективных групп по разным типам 
маркеров, дали неоднозначные результаты. Научная новизна. Во временном промежутке 40–50 лет по 
уровню генетического разнообразия выявили сходные тенденции в дивергенции материковой Чукотской 
и островной Колгуевской популяций относительно материковых популяций Мало- и Большеземельской 
тундры Восточной Европы.
Ключевые слова: аллели, частота, трансферрины, печеночная эстераза, ISSR-фрагменты, генетическое раз-
нообразие, дифференциация. 
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Постановка проблемы (Introduction)
Публикация М. Бренда в 1964 г. положила на-

чало изучению генетико-популяционной структуры 
северного оленя с помощью генетических маркеров 
[1]. В нашей стране исследование полиморфизма 
белков и ферментов у северного оленя началось с 
публикации П. Н. Шубиным результатов исследо-
вания трансферринов у северного оленя и европей-
ского лося [2]. В дальнейшем под руководством 
П. Н. Шубина был изучен полиморфизм более 20 

белков и ферментов [3] у диких и домашних север-
ных олений [3; 4]. Геногеографический анализ рас-
пределения аллельных вариантов и генных частот 
Tf и печеночной эстеразы (Est-P3) позволил подраз-
делить массив домашних тундровых северных оле-
ней, обитающих на территории Севера Евразии, на 
две большие группы популяций с условной грани-
цей по р. Лене [4; 5].

С 2000-х гг. в генетических исследованиях се-
верного оленя начали широко использовать ДНК-
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маркеры. Одним из первых отечественных иссле-
дований в данной области было изучение полимор-
физма митохондриальной ДНК и ISSR-PCR марке-
ров в тувинской популяции северного оленя [6; 7]. 
Позднее с помощью высокополиморфных систем 
микросателлитов была показана возможность вы-
явления особей северного оленя, принадлежащих 
к дикой, домашней или смешанным формам [8]. 
А. Н. Королев с соавторами провели исследование 
полиморфизма контрольного региона мтДНК диких 
и домашних северных оленей материковой части 
Европейского Северо-Востока России [9]. На осно-
вании анализа нуклеотидных последовательностей 
гипервариабельного участка контрольного региона 
мтДНК Ю. И. Рожков с коллегами уточнили вну-
тривидовую генетическую структуру дикого север-
ного оленя на территории Российской Федерации 
[10]. Ю. А. Столповский с соавторами показали вы-
сокую эффективность использования полиморфиз-
ма STR-маркеров ДНК для идентификации домаш-
них и диких форм северного оленя, их принадлеж-
ности к экотипам и породам, а также определения 
миграционных потоков внутри вида [11]. Ряд работ 
был посвящен исследованию генетической измен-
чивости в локальных популяциях, обитающих на 
границах распространения вида [12–14]. Jian-Cheng 
Zhai et al. генотипировали по 11 микросателлитным 
локусам самую южную популяцию северного оленя 
(Rangifer tarandus), обитающую в горах Большого 
Хингана. По мнению исследователей, для сохране-
ния локальных малочисленных популяций северно-
го оленя необходимо создание природного заповед-
ника и увеличение обмена оленями между различ-
ными популяциями [12]. Anderson D. G. et al. ис-
следовали влияние на генетическую дифференциа-
цию между популяциями традиции эвенков предна-
меренно скрещивать домашнего и дикого северного 
оленя. В результате исследования сигнатур мтДНК 
и микросателлитов установили высокую дифферен-
циацию между дикими и домашними популяциями. 
Предположили, что модель одомашнивания, при 
которой дикие самцы и домашние самки выбороч-
но скрещиваются без тотальной гибридизации до-
машней популяции, поддерживается искусственно 
[13]. Большое количество исследований посвящено 
генетической характеристике популяций северного 
оленя по ISSR-фрагментам ДНК [15–18]. Анализу 
взаимосвязи полимофизма ISSR-фрагментов с хо-
зяйственноценными признаками посвящена работа 
Г. Я. Брызгалова и Л. С. Игнатович [19].

Значительное место в популяционно-генетиче-
ских исследованиях северного оленя уделяется эко-
лого-генетическим и эволюционным аспектам фор-
мирования генофондов. П. Н. Шубин обратил вни-
мание на возникновение в популяции домашнего 
северного оленя географической клины по частотам 
генов Tf и Est-P3. В результате моделирования про-

цесса воспроизводства репродуктивно изолирован-
ной популяции северных оленей острова Колгуев 
ему удалось показать, что вероятность случайного 
отклонения частот аллелей Est-P3 у островных оле-
ней от генных частот в родительской материковой 
популяции не превышала пятипроцентный уровень 
значимости [3]. Интерес к эколого-генетической те-
матике не снижается и в настоящее время [20; 21]. 

Цель исследования – на основании сопоставле-
ния уровня генетического разнообразия, оценен-
ного в одних и тех же популяциях домашнего се-
верного оленя с помощью разных типов маркеров, 
получить новую информацию для понимания гене-
тико-популяционных механизмов адаптации Rangi-
fer tarandus L., 1758 в меняющихся условиях среды. 
Методология и методы исследования (Methods)

Генетическую характеристику популяций до-
машнего северного оленя получили в результате 
анализа опубликованных в литературе результа-
тов исследования полиморфизма белков и ISSR-
фрагментов ДНК [3; 5; 15–17]. Для анализа гене-
тического разнообразия по наследственному по-
лиморфизму белков в обработку включили резуль-
таты исследования полиморфизма трансферринов 
(Tf) и медленной печеночной эстеразы (Est-P3) у 
северных оленей Восточно-Европейских тундро-
вых материковых популяций: Малоземельской 
(колхозы Ненецкого автономного округа (НАО): 
«Путь к коммунизму», «Россия», им. Выучейско-
го), Большеземельской (совхозы Республики Коми 
(РК): «Городской», «Ижемский», «Фион», «Боль-
шая Инта»), репродуктивно изолированных от них 
и географически близкой к ним популяции острова 
Колгуев (совхоз «Колгуевский») и территориально 
удаленной материковой тундровой популяции се-
верных оленей Чукотского полуострова (совхозы 
Чукотского автономного округа (ЧАО): «Пионер», 
им. 1 Ревкома Чукотки, «Канчаланский», им. ХХII 
съезда КПСС, «Дружба», «Коммунист»). Методи-
ка электрофоретического исследования биохими-
ческого полиморфизма Тf (трансферрина) и Est-P3 
(карбоксилэстераза печени) изложена в [3, с. 27–29, 
50, 52, 86].

Для генетической характеристики популяций 
по ISSR-маркерам использовали опубликованные 
данные результатов исследования домашних север-
ных оленей Малоземельской (Канино-Тиманской) 
популяции (СПК «Индига», НАО) [15], островной 
Колгуевской популяции (сельскохозяйственный 
производственный кооператив – СПК «Колгуев-
ский», НАО) [16], Чукотской автономный округ, 
сельскохозяйственные предприятия – СХП «Пи-
онер», «Ваежский», «Возрождение», «Амгуэма», 
«Чаунское») [17] и Большеземельской популяции 
(СПК «Оленевод», РК, данные предоставлены хо-
зяйством) [18]. Исследования полиморфизма ISSR-
фрагментов ДНК выполнены по стандартному ме-
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тоду фланкирования инвертированным повтором 
микросателлитных локусов участков ДНК (ISSR-
PCR-маркеры), разработанному E. Zietkiewicz et al. 
[22]. Полученные данные обработали с помощью 
стандартных компьютерных программ Gclstats 
[15] и Genepop [17]. Отклонения частот аллелей Tf 

и ISSR-фрагментов от средневзвешенных по двум 
материковым тундровым Восточноевропейским 
популяциям у оленей островной Колгуевской и ма-
териковой Чукотской тундровых популяций (Δрi) 
нормировали к стандартной ошибке разницы (sΔрi). 
Стандартные ошибки частот встречаемости алле-

Таблица 1
Частота встречаемости ISSR-фрагментов у северных оленей островной Колгуевской, 

Чукотской и Восточно-Европейских материковых популяций
Фрагменты ДНК Частота встречаемости ISSR-фрагментов в популяциях*

№ Длина 
Малоземельская 
(СПК Индига», 

n = 718)2

Большеземельская 
(СПК «Оленевод», 

n = 365)4

Колгуевская 
островная (СПК 
«Колгуевский», 

n = 117)1

Чукотская
материковая 

тундровая 
(пять хозяйств, 

n = 392)3

1 180...210 0,127 ± 0,0053 0,066 ± 0,0052 0,032 ± 0,0081 0,126 ± 0,0077
2 220...230 0,019 ± 0,0022 0,083 ± 0,0058 0,006 ± 0,0036 0,028 ± 0,0038
3 240...330 0,166 ± 0,0060 0,159 ± 0,0077 0,220 ± 0,0190 0,160 ± 0,0086
4 330...350 0,058 ± 0,0037 0,038 ± 0,0040 0,015 ± 0,0056 0,063 ± 0,0057
5 350..430 0,169 ± 0,0060 0,153 ± 0,0076 0,211 ± 0,0188 0,160 ± 0,0086
6 440...520 0,173 ± 0,0061 0,161 ± 0,0077 0,214 ± 0,0189 0,152 ± 0,0084
7 520...570 0,091 ± 0,0046 0,145 ± 0,0074 0,064 ± 0,0113 0,133 ± 0,0079
8 650..690 0,072 ± 0,0041 0,047 ± 0,0045 0,012 ± 0,0050 0,098 ± 0,0069
9 700...770 0,062 ± 0,0039 0,077 ± 0,0056 0,135 ± 0,0157 0,042 ± 0,0047
10 850...980 0,021 ± 0,0023 0,032 ± 0,0037 0,038 ± 0,0088 0,025 ± 0,0036
11 1100...1300 0,043 ± 0,0033 0,041 ± 0,0042 0,053 ± 0,0103 0,011 ± 0,0024

Рассчитано по частотам ISSR-фрагментов
Индекс Шеннона 

(ISh)
2,201 2,249 1,974 2,181

D (Exp ISh) 9,03 9,48 7,20 8,86
Примечание. * Рассчитано нами по данным: 1, 2 Романенко Т. М. [и др.] [15; 16], 3 Г. Я. Брызгалов [17], 4данные предоставлены СПК 
«Оленевод», n – количество животных. 

Table 1
Frequency of occurrence of ISSR fragments in reindeer of the Kolguev island,

 Eastern European and Chukchi mainland populations
DNA fragments Frequency of occurrence of ISSR fragments in populations*

No. Length

Malozemel’skaya 
mainland tundra

agricultural 
production 
cooperative 

“Indiga”, n = 718)2

Bol’shezemel’skaya 
tundra

mainland 
(agricultural 
(production 
cooperative

“Olenevod”, n = 365)4

Kolguevskaya 
osrovnaya 

(agricultural 
production 
cooperative 

“Kolguevskiy”, 
n = 117)1

Chukotskaya 
materikovaya 
tundrovaya
(five farms, 
n = 392)3

1 180...210 0.127 ± 0.0053 0.066 ± 0.0052 0.032 ± 0.0081 0.126 ± 0.0077
2 220...230 0.019 ± 0.0022 0.083 ± 0.0058 0.006 ± 0.0036 0.028 ± 0.0038
3 240...330 0.166 ± 0.0060 0.159 ± 0.0077 0.220 ± 0.0190 0.160 ± 0.0086
4 330...350 0.058 ± 0.0037 0.038 ± 0.0040 0.015 ± 0.0056 0.063 ± 0.0057
5 350..430 0.169 ± 0.0060 0.153 ± 0.0076 0.211 ± 0.0188 0.160 ± 0.0086
6 440...520 0.173 ± 0.0061 0.161 ± 0.0077 0.214 ± 0.0189 0.152 ± 0.0084
7 520...570 0.091 ± 0.0046 0.145 ± 0.0074 0.064 ± 0.0113 0.133 ± 0.0079
8 650..690 0.072 ± 0.0041 0.047 ± 0.0045 0.012 ± 0.0050 0.098 ± 0.0069
9 700...770 0.062 ± 0.0039 0.077 ± 0.0056 0.135 ± 0.0157 0.042 ± 0.0047

10 850...980 0.021 ± 0.0023 0.032 ± 0.0037 0.038 ± 0.0088 0.025 ± 0.0036
11 1100...1300 0.043 ± 0.0033 0.041 ± 0.0042 0.053 ± 0.0103 0.011 ± 0.0024

Shannon Index (ISh) 2.201 2.249 1.974 2.181
D (Exp ISh) 9.03 9.48 7.20 8.86

Note. * Here and further calculated by us according to: 1, 2 Romanenko T. M. et al. [15; 16], 3 G. Ya. Bryzgalov [17], 4data provided by the 
agricultural production cooperative “Olenevod”, n is the number of animals. 
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лей и ISSR-фрагментов рассчитали по алгоритму 
для качественных признаков [23; 24].

По распределению частот аллелей и ISSR-
фрагментов были рассчитаны индексы Шеннона 
(ISh) [25]. Последние по сравнению с другими более 
специализированными мерами биоразнообразия 
имеют преимущество, поскольку с их помощью 
можно оценить любую гетерогенность независимо 
от ее биологической природы [26]. В отличие от 
индекса гетерозиготности, максимальное значение 
которого для любого числа аллелей равно 1, верх-
няя граница индекса Шеннона равна ln(М), где M – 
число аллелей (групп, морф, типов) в популяции. 
Экспоненциальная функция конвертирует значения 
индекса Шеннона в показатель разнообразия, вы-
ражаемый эффективным числом элементов (D = 
ExpISh) [26]. 

Статистическую обработку данных [3; 5; 15–17], 
расчеты индексов, построение диаграмм выполни-
ли с помощью стандартного пакета Microsoft Office 
в программе Еxcel.

Результаты (Results)
Индивидуальное генотипирование и оцен-

ка генетической изменчивости с помощью ISSR-
маркеров в популяциях северных оленей трех по-
пуляций Восточной Европы и Чукотской тундровой 
материковой популяции [15–17] выявило в каж-
дой из проанализированных выборок по 11 ISSR-
фрагментов ДНК (таблица 1). Концентрация трех 
из них, а именно: 3, 5, 6 во всех выборках превы-
шала частоту 0,1. С низкими частотами встречались 
ISSR-фрагменты 10 и 11. 

По частотам ISSR-фрагментов наблюдалась за-
метная дифференциация между соседними Восточ-
но-Европейскими популяциями. Наиболее высокие 
значения индексов Шеннона (ISh) и эффективных 
элементов (DSh) характеризовали Большеземель-
скую популяцию, затем по убыванию Малоземель-
скую (Канино-Тиманскую), Чукотскую и Колгу-
евскую. Судя по значениям Ish и DSh, Чукотская 
материковая популяция по уровню генетического 
разнообразия была ближе к Малоземельской, чем 
к Большеземельской популяции, и превосходила 
островную Колгуевскую (таблица 1). 

Рис. 1. Отклонения частот (Δ) ISSR-фрагментов в Колгуевской и Чукотской популяциях от средневзвешенной 
по тундровым материковым Восточно-Европейским популяциям, нормированные к ошибкам разницы (Δ/sΔ) 

(рассчитано авторами по [15–17] и по данным, предоставленным СПК «Оленевод»)

Fig. 1. Deviation of ISSR fragment frequencies (Δ) in the Kolguev and Chukchi populations from the average for tundra 
mainland Eastern European populations (Δ), Normalized to the difference error (Δ/sΔ) (calculated by the authors from the 

data [15–17] and data provided by the agricultural production cooperative “Olenevod”)
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Дифференциация по частотам отдельных ISSR-
фрагментов островной Колгуевской и Чукотской 
материковой популяций от средневзвешенных по 
Восточно-Европейским материковым популяциям 
показана на рис. 1. 

Достоверные отклонения установлены по ISSR-
фрагментам 1, 2, 4, 8, 9. 

Вариация аллельной структуры и распреде-
ление частот генов Tf по отдельным популяциям 
представлены в таблице 2. По локусу трансферрина 
у оленей Малоземельской и Большеземельской попу-
ляций выявили по девять аллелей Tf. У островных 
колгуевских и материковых чукотских оленей обна-
ружили соответственно пять и семь аллелей.

У оленей Колгуевской популяции не были пред-
ставлены редкие у Восточно-Европейских ма-
териковых оленей аллели TfС

1, Tf С
2, Tf D

1 и Tf D
3, у 

чукотских – TfD
3 и TfE

1. У оленей всех популяций с 
высокими частотами встречались аллели TfD

2 и TfВ
1. 

В двух европейских материковых популяциях, кро-
ме того, с высокой частотой встречался аллель TfА. 
Аллель TfС

1 у восточноевропейских материковых 

оленей встречался с низкой частотой (0,063–0,064), 
у чукотских его частота возрастала до 0,331. У кол-
гуевских оленей значительно повышались частоты 
редких аллелей в других популяциях Tf E1 и Tf E2 со-
ответственно до 0,103 и 0,131. 

По TfА, TfС
1, TfС

2, TfD
1, TfE

1, TfE
2 отклонения частот 

аллелей от средневзвешенных по двум материко-
вым популяциям Восточной Европы в Колгуевской 
островной популяции составили 5 и более ошибок 
разницы. Чукотская популяция достоверно отлича-
лась от средних по Восточно-Европейским тундро-
вым популяциям по частотам TfА, TfС

1, TfD
1, TfD

2, TfE
1, 

TfE
2 (рис. 2). 
У чукотских и колгуевских оленей отклонения 

от средневзвешенных частот по аллелям, которые 
встречались у Восточно-Европейских материковых 
популяций с высокими частотами, были однона-
правленными по TfА и TfВ

1 в сторону снижения, а по 
TfD

2 – в сторону повышения. По аллелям, встречав-
шимся с низкими частотами TfС

1, TfЕ
1, TfЕ

2, отклоне-
ния были достоверны при р < 0,001 и разнонаправ-
лены. 

Рис. 2. Отклонения частот аллелей (Δ) Tf в Колгуевской и Чукотской популяциях от средних по тундровым 
материковым Восточноевропейским популяциям, нормированные к ошибкам разницы (Δ/sΔ), рассчитано авторами 

по [3; 5]

Fig. 2. Normalized to the deviation (Δ) of the Tf allele frequencies in the Kolguev and Chukotka populations from the average 
for the tundra mainland East European populations, normalized to the error of the difference (Δ/sΔ), calculated by the authors 

from the data of [3; 5]



51

Biology and biotechnologies
Agrarian Bulletin of the Urals No. 11 (226), 2022

Таблица 2
Частота встречаемости аллелей Tf у северных оленей островной Колгуевской 

и материковых популяций*

Аллели

Восточно-Европейские популяции Чукотская 
материковая 

тундровая 
популяция, (6 

хозяйств, n = 598)

Малоземельская 
(2 хозяйства, 

n = 502)

Большеземельская 
(3 хозяйства, 

n = 728)

Колгуевская
(совхоз 

«Колгуевский»,
 n = 302)

A 0,173 ± 0,0119 0,141 ± 0,0091 0,079 ± 0,011 0,005 ± 0,002
B1 0,353 ± 0,0151 0,335 ± 0,0124 0,296 ± 0,019 0,143 ± 0,010
C1 0,064 ± 0,0077 0,063 ± 0,0064 0 0,331 ± 0,013
C2 0,043 ± 0,0064 0,043 ± 0,0053 0 0,047 ± 0,006
D1 0,012 ± 0,0034 0,01 ± 0,0026 0 0,046 ± 0,006
D2 0,320 ± 0,0147 0,361 ± 0,0126 0,391 ± 0,020 0,427 ± 0,014
D3 0,003 ± 0,0017 0,002 ± 0,0012 0 0
E1 0,003 ± 0,0017 0,007 ± 0,0022 0,103 ± 0,012 0
E2 0,029 ± 0,0053 0,038 ± 0,0050 0,131 ± 0,014 0,001 ± 0,001

Индекс Шеннона 
(ISh)

1,538 1,537 1,428 1,326

D (Exp ISh) 4,65 4,65 4,17 3,77
Примечание. * Здесь и далее рассчитано авторами [3; 5].

Table 2
Frequency of occurrence of Tf alleles in reindeer of the island Kolguev and mainland populations*

Alleles
By Eastern European populations Chukotskaya 

materikovaya 
tundrovaya (6 farms, 

n = 598)

Malozemel’skaya 
(2 farms, 
n = 502)

Bol’shezemel’skaya 
(3 farms, n = 728)

Kolguevskaya 
(Kolguevskiy state 

farm, n = 302)
A 0.173 ± 0.0119 0.141 ± 0.0091 0.079 ± 0.011 0.005 ± 0.002

B1 0.353 ± 0.0151 0.335 ± 0.0124 0.296 ± 0.019 0.143 ± 0.010
C1 0.064 ± 0.0077 0.063 ± 0.0064 0 0.331 ± 0.013
C2 0.043 ± 0.0064 0.043 ± 0.0053 0 0.047 ± 0.006
D1 0.012 ± 0.0034 0.01 ± 0.0026 0 0.046 ± 0.006
D2 0.320 ± 0.0147 0.361 ± 0.0126 0.391 ± 0.020 0.427 ± 0.014
D3 0.003 ± 0.0017 0.002 ± 0.0012 0 0
E1 0.003 ± 0.0017 0.007 ± 0.0022 0.103 ± 0.012 0
E2 0.029 ± 0.0053 0.038 ± 0.0050 0.131 ± 0.014 0.001 ± 0.001

Shannon Index (ISh) 1.538 1.537 1.428 1.326
D (Exp ISh) 4.65 4.65 4.17 3.77

Note. * Here and further calculated by the authors according to [3; 5].

По локусу Est-P3 частота более редкого у восточ-
но-европейских материковых оленей аллеля Est-P3

А 
достоверно возрастала у оленей острова Колгуев 
(р  < 0,001). У материковых чукотских оленей по 
сравнению с европейскими тундровыми популяци-
ями, напротив, его частота достоверно снижалась 
(р < 0,001). Ранги популяций при оценке их генети-
ческого разнообразия с помощью индексов Шенно-
на и эффективных элементов по частотам Tf и Est-P3 
совпадали (таблицы 2, 3). 
Обсуждение и выводы (Discussion and Conclusion)

Оленеводство играет важнейшую роль в исто-
рии, культуре и экономике коренных народов Севе-
ра. Тем не менее вопрос о времени и месте его воз-
никновения и распространения остается открытым 
[21]. Существует гипотеза, что в Западной Сибири, 

а затем и на севере Русской равнины оленевод-
ство появилось с приходом в этот регион из Саян 
и Алтая самодийских племен – предков современ-
ных ненцев [27]. Формирование Мало- и Больше-
земельской тундровых популяций, как и остров-
ной Колгуевской популяции домашнего северного 
оленя, бесспорно, связано с заселением ненцами 
Восточно-Европейской тундры [28; 29]. Происхож-
дение Чукотской популяции сложнее. По одной из 
гипотез, оленеводство на Чукотке возникло конвер-
гентно. Другая версия предполагает, что чукчи за-
имствовали оленеводство от тунгусов. Из истории 
известно, что на протяжении длительного периода 
времени чукотское оленеводство формировалось в 
тесном взаимодействии с более древними соседни-
ми эвенкийской (тунгусской), эвенской и корякской 
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популяциями [30]. Учитывая сложный генезис Чу-
котской популяции, можно было предположить ее 
высокое генетическое разнообразие. Однако по зна-
чениям индексов Шеннона и эффективных элемен-
тов при равном числе ISSR-фрагментов Чукотская 
популяция незначительно уступила материковым 
тундровым популяциям Восточной Европы и пре-
взошла только островную Колгуевскую. Уровень 
генетического разнообразия Чукотской популяции, 
оцененный с помощью полиморфизма Tf и Est-P3, 
был значительно ниже, чем у Восточно-Европей-
ских популяций, включая островную колгуевскую. 

Анализ распределения частот ISSR-фрагментов 
в Колгуевской и Чукотской популяциях относитель-
но средневзвешенных по двум Восточно-Европей-
ским материковым тундровым популяциям выявил 
у чукотских и колгуевских оленей единственный 
однонаправленный сдвиг в сторону повышения ча-
стоты ISSR-фрагмента 2. По частотам остальных 
10 ISSR-фрагментов между этими популяциями на-
блюдали различные по величине и достоверности 
разнонаправленные отклонения, т. е. дивергенция 
Колгуевской и Чукотской популяций по частотам 
ISSR-фрагментов от материковых популяций Вос-
точной Европы происходила в противоположных 
направлениях. Сходная тенденция прослеживалась 
при сравнении Чукотской материковой и островной 
Колгуевской популяций по частотам аллелей локу-
сов Est-P3 и редких аллелей Tf (рис. 2, таблица 3). 

Несовпадение по направлению отклонений ча-
стот по аллелям Tf, Est-P3 и ISSR-фрагментов в Кол-
гуевской и Чукотской популяциях от средневзве-
шенных по Восточно-Европейским популяциям 
можно интерпретировать по-разному. Однако если 
следовать гипотезе о едином саяно-алтайском цен-
тре одомашнивания северного оленя [27], то нельзя 
исключить, что наблюдаемая генетическая диффе-
ренциация популяций по генетическому разнообра-
зию не случайна, а является следствием действия 
дизруптивных (не исключая селективные) сил [21]. 
В связи с этим заметим, что определяющими фак-
торами формирования генетической структуры по-
пуляции в домашнем оленеводстве могут быть не 
географические межпопуляционные расстояния, 
а ограничения миграционных возможностей, об-
условленные методом содержания животных [11], 
и искусственное (селекционное) поддержание мо-
дели одомашнивания при скрещивании домашней 
и дикой формы [13]. Климатические, кормовые и 
технологические условия в различных географи-
ческих зонах ведения оленеводства существенно 
различаются. Поэтому даже при допущении мало-
вероятной генетической однородности предковой 
популяции одомашненного северного оленя микро-
эволюционные факторы, включая естественный 
и искусственный отбор, не могут не привести к 
генетической дифференциации отдельных популя-
ций, что наглядно демонстрирует дифференциация 

Таблица 3
Частоты аллелей Est-P3 в популяциях домашнего северного оленя* 

Аллели
Материковые тундровые популяции Колгуевская 

островная 
(n = 109)

Малоземельская 
(n = 459)

Большеземельская 
(n = 84)

Чукотская 
(n = 180)

A 0,257 ± 0,0144 0,262 ± 0,0339 0,072 ± 0,0136 0,637 ± 0,0326
B 0,743 ± 0,0144 0,738 ± 0,0339 0,928 ± 0,0136 0,363 ± 0,0326

Индекс Шеннона (ISh) 0,570 0,575 0,259 0,655
D (Exp ISh) 1,77 1,78 1,30 1,93

Средние значения индексов по Tf и Est-P3
Индекс Шеннона (ISh) 1,054 1,056 0,793 1,042

D (Exp ISh) 3,21 3,21 2,54 3,05
Примечание. * Рассчитано авторами по [3].

Table 3
Frequencies of Est-P3 alleles in populations of domesticated reindeer*

Alleles
Mainland tundra populations Kolguevskaya 

ostrovnaya 
(n = 109)

Malozemel’skaya (n 
= 459)

Bol’shezemel’skaya
(n = 84)

Chukotskaya (n 
= 180)

A 0.257 ± 0.0144 0.262 ± 0.0339 0.072 ± 0.0136 0.637 ± 0.0326
B 0.743 ± 0.0144 0.738 ± 0.0339 0.928 ± 0.0136 0.363 ± 0.0326

Shannon Index (ISh) 0.570 0.575 0.259 0.655
D (Exp ISh) 1.77 1.78 1.30 1.93

Average values of indices by Tf и EstP3
Shannon Index (ISh) 1.054 1.056 0.793 1.042

D (Exp ISh) 3.21 3.21 2.54 3.05
Note. * Calculated by the authors from [3].
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островной Колгуевской популяции с материнскими 
тундровыми Восточной Европы [3; 29]. Гораздо 
сложнее объяснить дрейф в противоположных на-
правлениях относительно материковых тундровых 
популяций Восточной Европы Чукотской и Колгу-
евской популяций. Подтвердить или опровергнуть 
селективную детерминацию их дифференциации, 
по-видимому, можно было бы в ходе долгосрочных 
наблюдений за динамикой генетических харак-
теристик популяций по выбывшим и выжившим 
особям [31–34], а также исследованием костных 
археологических артефактов [35]. Одновременное 
комплексное исследование морфологических и мо-
лекулярно-генетических маркеров может позволить 
получить новую информацию для отслеживания 
процесса одомашнивания северного оленя и, впол-
не возможно, выявить молекулярно-генетические 

системы маркеров, связанные с эколого-генетиче-
ской адаптацией вида Rangifer tarandus L., 1758.

По частотам ISSR-фрагментов, аллелям Est-P3 
и редким у материковых оленей Мало- и Больше-
земельской тундры аллелям Tf наблюдали сходные 
тенденции в дивергенции материковой Чукотской 
и островной Колгуевской популяций относитель-
но материковых тундровых восточно-европейских. 
Ранжирование обследованных популяций по уров-
ню генетического разнообразия, оцененного с по-
мощью индексов Шеннона и эффективных групп 
по разным типам маркеров, дали неоднозначные 
результаты.
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Genetic diversity of domestic reindeer 
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Abstract. The purpose of the study was to evaluate and compare the genetic diversity of populations of domes-
tic reindeer by hereditary polymorphism of proteins and ISSR DNA fragments. Methodology and methods. 
The polymorphism of proteins and enzymes was studied by electrophoresis in starch and polyacrylamide gels. 
Polymorphism of ISSR DNA fragments was studied by the standard method of flanking by inverted repetition of 
microsatellite loci of DNA sites. Data processing and plotting were performed using standard computer programs 
Gclstats, Genepop, Excel. Results. According to the transferrin locus (Tf), nine alleles were identified in the deer 
of the Little-Earth and Big-Earth tundra. Island Kolguev and mainland Chukchi deer have five and seven alleles, 
respectively. According to the allelic diversity of hepatic esterase (Est-P3) and ISSR DNA fragments, the examined 
populations did not differ. Judging by the values of the Shannon indices and effective elements, the level of genetic 
diversity of the Chukchi mainland tundra and Kolguev Island populations was lower than that of the Eastern Euro-
pean tundra mainland populations. Relative to the reindeer of the mainland tundra of Eastern Europe, the Chukchi 
mainland and Kolguev island populations diverged in opposite directions according to the frequencies of 10 out 
of 11 ISSR DNA fragments, Est-P3 alleles, as well as rare Tf alleles. Comparison of estimates of genetic diversity 
by different types of markers in the examined populations using Shannon indices and effective elements gave am-
biguous results. Scientific novelty. According to the level of genetic diversity in the time interval of 40–50 years, 
similar trends in the divergence of the mainland Chukchi and island Kolguev populations relative to the mainland 
populations of the Little and Big-Earth tundra of Eastern Europe were revealed.
Keywords: alleles, frequency, transferrins, hepatic esterase, ISSR fragments, genetic diversity, differentiation.
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