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Молекулярно-генетическая экспертиза 
марала (Сervus elaphus): разработка 
мультилокусной STR-панели для 
установления достоверности происхождения 
и генетической идентификации
РЕЗЮМЕ
Марал (Cervus elaphus, Linnaeus, 1758) — ценный подвид благородного оленя, являю-
щийся источником уникального пантового сырья для биомедицинской промышленно-
сти. Разведение маралов в полувольных условиях затрудняет ведение точного зоотех-
нического учета и контроль родственных связей, а угроза нелегальной охоты требует 
надежных методов идентификации, что делает актуальной разработку тест-системы 
для генетической паспортизации и подтверждения достоверности происхождения жи-
вотных. Целью исследования являлась разработка мультилокусной тест-системы на 
основе микросателлитных маркеров для молекулярно-генетической экспертизы ма-
ралов. Четкая идентификация всех 14 локусов на электрофореграммах свидетельству-
ет о корректной работе мультиплексных ПЦР (полимеразная цепная реакция). Суммар-
но было детектировано 101 аллель. Наиболее полиморфными маркерами, пригодными 
для идентификации, признаны локусы Haut14 (13 аллелей), TGLA53 (13 аллелей) и T26 
(12 аллелей). Ключевым показателем эффективности системы стала вероятность слу-
чайного совпадения генотипов двух индивидуумов (PI), составившая 3,32 × 10⁻¹⁵, что 
практически исключает ошибку в идентификации. Совокупный дискриминирующий по-
тенциал (CPD) составил 99,9999999999996%. Точность подтверждения происхожде-
ния по обоим родителям (P1X) и точность исключения обоих родителей (P3X) достигли 
99,99%. Разработанная мультиплексная STR-панель из 14 локусов обладает исключи-
тельной дискриминирующей способностью. Полученные результаты позволяют реко-
мендовать данную тест-систему к внедрению в различных областях, включая селекци-
онно-племенную работу в мараловодстве, проведение судебных экспертиз по фактам 
браконьерства, мониторинг популяций в системе охраны природы, а также изучение 
таксономии и генетической структуры благородного оленя.
Ключевые слова: Cervus elaphus, марал, STR-панель, микросателлиты, достовер-
ность происхождения. 
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Molecular genetic examination of maral (Сervus 
elaphus): development of a multilocus STR panel 
to establish the reliability of origin and genetic 
identification
ABSTRACT
The maral (Cervus elaphus, Linnaeus, 1758) is a valuable subspecies of red deer, providing a 
unique source of antler material for the biomedical industry. Breeding marals in semi-captivity 
complicates accurate zootechnical records and family tree monitoring, and the threat of illegal 
hunting requires reliable identification methods, making the development of a test system for 
genetic certification and confirmation of the animals’ provenance crucial. The aim of the study 
was to develop a multi-locus test system based on microsatellite markers for molecular genetic 
testing of marals. Clear identification of all 14 loci in electropherograms indicates the correct 
operation of multiplex PCR (polymerase chain reaction).  In total, we detected 101 alleles. 
The most polymorphic markers suitable for identification were recognized as the Haut14 (13 
alleles), TGLA53 (13 alleles), and T26 (12 alleles) loci. The key performance indicator of the 
system was the probability of a random match of the genotypes of two individuals (PI), which 
amounted to 3.32×10⁻¹⁵, virtually eliminating identification error. The combined discriminatory 
potential (CPD) was 99.9999999999996%. The accuracy of confirming parentage for both 
parents (P1X) and the accuracy of excluding both parents (P3X) reached 99.99%. The 
developed multiplex STR panel of 14 loci possesses exceptional discriminatory power. The 
obtained results allow us to recommend this test system for implementation in various fields, 
including selection and breeding work in maral breeding, forensic examinations of poaching 
cases, population monitoring in nature conservation systems, and the study of the taxonomy 
and genetic structure of red deer.
Key words: Cervus elaphus, maral, STR multiplexes, microsatellites, provenance.
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Введение/Introduction
Марал (Cervus elaphus, Linnaeus, 1758) — круп-

ный подвид благородного оленя, является лиде-
ром в производстве пантового оленеводства в 
сравнении с другими представителями данного 
направления продуктивности. Ареал обитания ма-
ралов в России простилается от Южной Сибири до 
озера Байкал, маралы также встречаются в других 
странах близ этих регионов, в Казахстане и Мон-
голии [1]. Мараловодство является традиционной 
и экономически значимой отраслью животновод-
ства в ряде регионов Российской Федерации, в 
особенности в Алтайском крае, Республике Алтай 
и Республика Тыва, в связи с тем, что панты, со-
ставляющие около 85% всей продукции, получа-
емые от данного подвида, являются уникальным 
сырьем для производства биологически актив-
ных добавок и лекарственных препаратов, тради-
ционно используемых в медицине. Для сохране-
ния продуктивных качеств и здоровья животных 
маралы содержатся и размножаются в полуволь-
ных условиях, по этой причине вести точный зо-
отехнический учет по установлению родственных 
связей — трудная задача [2]. Кроме того, в есте-
ственной среде обитая популяция марала под-
вергается интенсивному браконьерскому прессу, 
в результате которого значительная часть особей, 
мигрирующих за пределы охраняемых террито-
рий, становится объектом нелегальной селектив-
ной охоты.  [3]. В помощь хозяйствам и судебной 
экспертизе для установления достоверности про-
исхождения и чистопородности, а также для иден-
тификации биологического материала и дока-
зательства незаконной добычи диких животных 
успешно применяются различные ДНК-маркеры, в 
том числе и STR-маркеры (микросателлиты). Ми-
кросателлиты представляют собой короткие тан-
демные повторы нуклеотидных последователь-
ностей, характеризующиеся высоким уровнем 
полиморфизма, что обусловлено вариабельно-
стью числа повторов у разных особей. STR-мар-
керы являются кодоминантными, по этой причине 
в генотипе особи проявляются оба аллеля, полу-
ченные от отца и от матери. Это свойство позво-
ляет четко отследить передачу каждого маркера 
от родителей к потомству в строгом соответствии 
с законами Менделя, а высокий уровень полимор-
физма STR-локусов делает микросателлитный 
анализ более информативными по сравнению с 
менее изменчивыми маркерами, так как вероят-
ность случайного совпадения профилей у двух не-
родственных животных крайне мала  [4]. Для ти-
пичных представителей сельскохозяйственной 
отрасли разработаны коммерческие и кастомные 
STR-панели, которые успешно применяются в се-
лекционно-племенной работе. В федеральном го-
сударственном бюджетном научном учреждении 
«Федеральный исследовательский центр живот-
новодства — ВИЖ имени академика Л. К. Эрнста» 
успешно разрабатываются STR-панели для раз-
личных видов сельскохозяйственных животных, 

например, таких как як [5], стерлядь [6], северный 
олень [7], осётр [8] и пчелы [9]. Авторами предпри-
нята попытка создания мультилокусной тест-си-
стемы для контроля достоверности происхож-
дения животных в целях поддержки и улучшения 
селекционно-племенной работы данной отрасли 
животноводства. Помимо этого, предпринята по-
пытка создать инструмент для криминалистиче-
ской идентификации, который станет надежным 
подспорьем в борьбе с браконьерством.

Целью исследования являлась разработка 
мультилокусной тест-системы на основе микро-
сателлитных маркеров для молекулярно-генети-
ческой экспертизы маралов.

Материал и методы исследования /
Material and methods
Исследование проводили в центре коллектив-

ного пользования «Биоресурсы и биоинженерия 
сельскохозяйственных животных» ФГБНУ ФИЦ 
ВИЖ им. Л.К. Эрнста.

В качестве биологического материла были ото-
браны случайные неродственные образцы мара-
лов (n  =  30), относящихся к разным популяциям 
из биоколлекции «Банк генетического материала 
домашних и диких видов животных и птицы» (за-
регистрирован Минобрнауки РФ № 498808), со-
зданной и поддерживаемой в ФГБНУ ФИЦ живот-
новодства — ВИЖ им. академика Л.К. Эрнста. Все 
последующие расчеты информативности разра-
ботанной тест-системы были выполнены на малой 
выборке, в связи с этим некоторые показатели 
могут незначительно отличаться при увеличении 
объема выборки, а также при изучении различных 
популяций.

Выделение ДНК из образцов ушных выщипов 
осуществляли с помощью коммерческого набора 
ДНК-Экстран-2 (НКП «Синтол» Россия), согласно 
протоколу фирмы-производителя. Качественную 
оценку выделенной ДНК исследуемых образцов 
проводили методом электрофореза в 1% агароз-
ном геле, а концентрацию измеряли с помощью 
флуориметра Qubit 3.0 (ThermoFisher, США) с ис-
пользованием набора Spectra Q HS (OOO «Сесана»).

Разработка STR-панели начиналась с обзо-
ра и анализа данных научной литературы в от-
крытых базах данных и библиотечных ресурсах: 
PubMed (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/), eLIBRARY.
RU (http://elibrary.ru/defaultx.asp), CyberLeninka 
(https://cyberleninka.ru/), для последующего от-
бора высокополиморфных микросателлитных ло-
кусов успешно амплифицированных в исследова-
ниях вида Cervus elaphus. Всего было отобрано 30 
полиморфных микросателлитных локусов: BL42, 
BMC1009, BM4107, BM4208, BM888, BM5004, 
RT1, INRA11, MM12, CSSM14, BM757, BM1818, 
CSSM19, CSSM22, CSPS115, Haut14, C229, T26, 
T193, T501, CSSM16, ETH225, INRA35, BM203, 
BM848, BM6506, VH110, TGLA53 и OarAE129, 
ILSTS06, характеризующихся высокой полимор-
фностью и приводящиеся в наибольшем числе 
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публикаций  [10]. Чтобы определить оптималь-
ную температуру отжига праймеров, была про-
ведена ПЦР с функцией градиент, для каждого 
локуса использовалось 3 образца маралов и 12 
температурных режимов (53-67oC). Общий объ-
ем реакционной смеси на 15 мкл включал: 1,5 мкл 
10х ПЦР-буфера (ЗАО «Евроген»), 1,5 мкл dNTP 
(1ммоль/л), 0,6 мкл праймеров, 0,15 мкл MgCl2, 
0,15 мкл ДНК-полимеразы Smart Taq и 1 мкл 
ДНК-матрицы. Полученный продукт амплифи-
кации был проанализирован с помощью капил-
лярного гель-электрофореза на ДНК-анализа-
торе «НАНОФОР 05» (НПФ «СИНТОЛ», Россия), 
в составе реакционной смеси было использова-
но: 9,5  мкл HI-Di формамида, 0,5 мкл стандарта 
(sd450 orange) и 1 мкл ампликонов. Определение 
длин фрагментов выполнялась в программном 
обеспечении GENEMARKER v1.97. (Soft Genetics, 
State College, PA).

Обработку и сортировку матрицы генотипов 
30 образцов маралов проводили в Microsoft Excel 
(США). Функциональные (NA, NE, HO, HE, FIS,), 
криминалистические (PIC, PD, CPD) и генеалоги-
ческие (PI, P1X, P2X, P3X) свойства разработанной 
STR-панели оценивали с использованием стати-
стической надстройки GenAlex v6.51b2  [11] для 
Microsoft Excel (США).

Результаты и обсуждение / 
Results and discussion
При проведении анализе первичных данных 

наличие неспецифических фрагментов было об-
наружено для локусов BM757, INRA11, ETH225, 
ILSTS06, INRA35, BM6506, VH110 и (C)SPS115. 
В  связи с невозможностью их элиминации по-
средством оптимизации программы амплифика-
ции, перечисленные локусы были исключены из 
последующей работы. Ввиду низкой полиморф-
ности локусы MM12, CSSM14, CSSM22, BM203, 
T193 (2 аллеля) и BM5004 (3 аллеля) были исклю-
чены из разработки панели.

Формирование мультилокусной STR-пане-
ли проводилось на основе локусов, характеризу-
ющихся достаточным полиморфизмом и совме-
стимостью праймеров по температуре отжига 
(63°С). Дополнительным условием являлась воз-
можность мультиплексирования с использовани-
ем флуоресцентных меток, спектры которых не 
перекрываются, что обеспечивает корректную де-
текцию продуктов амплификации. По итогу нами 
было составлено два мультиплекса (рис. 1.).

В первый мультиплекс вошло 9 STR-маркеров 
(Haut14, BM4107, BL42, C229, BM888, BMC1009, 
CSSM19, BM1818, T26), во второй мультиплекс 
5 STR-маркеров (TGLA53, RT1, BM848, T501, 
BM4208). Состав реакционной смеси для прове-
дения ПЦР двух мультиплексов представлена в 
таблице 1.

Многоступенчатый протокол ПЦР, оптимизиро-
ванный для двух тест-систем анализа STR-локусов 
и представленный в таблице 2, включает 30 циклов 

Рис. 1. Перечень микросателлитных локусов, включенных 
в первый и второй мультиплексы STR-панели с указанием 
флуоресцентных меток и диапазонов длин аллелей.
Fig. 1. List of microsatellite loci included in the first and second 
multiplexes of the STR panel with indication of fluorescent 
labels and allele length ranges.

 
Таблица 1. Состав реакционной смеси двух 
мультиплексов STR-панели маралов.
Table 1. Composition of the reaction mixture of two 
multiplexes of the STR panel of marals.

Мультиплекс 1

Компоненты 
смеси

Рабочая 
концентра-

ция

Единица  
измерения

Флюори-
сцентная 

метка

Количе-
ство, мкл

Вода – – 2,31
ПЦР буфер 10 Х 1
Смесь фосфатов 2 mM 1
Haut14 10 pmol/µL FAM 0,6
BM4107 10 pmol/µL FAM 0,3
BL42 10 pmol/µL FAM 0,6
C229 10 pmol/µL FAM 0,6
BM888 10 pmol/µL R6G 0,14
BMC1009 10 pmol/µL R6G 0,4
CSSM19 10 pmol/µL ROX 0,6
BM1818 10 pmol/µL ROX 0,6
T26 10 pmol/µL ROX 0,6
Smart Taq  
полимераза 5 U/µL 0,1

Объем реакционных компонентов 9

Исследуемая ДНК 1

Конечный объем, мкл 10

Мультиплекс 2

Компоненты 
смеси

Рабочая 
концентра-

ция

Единица  
измерения

Флюори-
сцентная 

метка

Количе-
ство, мкл

Вода – – 3,45
ПЦР буфер 10 Х 1
Смесь фосфатов 2 mM 1
TGLA53 10 pmol/µL FAM 0,6
RT1 10 pmol/µL FAM 0,6
BM848 10 pmol/µL FAM 0,6
T501 10 pmol/µL R6G 0,3
BM4208 10 pmol/µL ROX 0,6
Smart Taq  
полимераза 5 U/µL 0,3

Объем реакционных компонентов 9

Исследуемая ДНК 1

Конечный объем, мкл 10
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амплификации, снижение уровня неспецифиче-
ских продуктов и достижение сбалансированного 
накопления всех анализируемых микросателлит-
ных локусов.

На рисунках 2–3 представлены фореграм-
мы локусов микросателлитов разработанной 
тест-системы мультиплексного генотипирования 
STR-маркеров марала, отобранных в итоговую па-
нель.

Тестирование разработанной STR-панели про-
ведено на рандомно сформированной выборке 
образцов маралов путем постановки двух муль-
типлексных ПЦР. Четкая идентификация всех 
14 микросателлитных локусов на электрофоре-
граммах позволила получить профили для по-
следующей оценки функциональных характери-
стик системы, результаты которой представлены 
в таблице 3.

Таблица 2. Многоступенчатая программа амплифика-
ции STR-панели маралов.
Table 2. Multi-stage amplification program for the STR 
panel of marals.

Этап t (oC), время (мин, сек) Число циклов
Денатурация 94 oC, 3 мин x1
Денатурация 98 oC, 30 сек

x4Отжиг 63 oC 1 мин 30 сек
Элонгация 72 oC, 1 мин 30 сек
Денатурация 94oC, 30 сек

х6Отжиг 63 oC, 2 мин
Элонгация 72 oC 1 мин, 30 сек
Денатурация 90 oC, 30 сек

x18Отжиг 63 oC, 2 мин
Элонгация 72 oC 1 мин, 15 сек
Заключительная 
элонгация 72 oC, 15 мин x1

Охлаждение 4 oC, ∞ ∞

Рис.2. Результаты анализа образцов маралов по первому 
мультиплексу.
Fig. 2. Results of the analysis of maral samples for the first 
multiplex.

  

Рис.3. Результаты анализа образцов маралов по второму 
мультиплексу.
Fig. 3. Results of the analysis of maral samples for the second 
multiplex.

с тремя различными температурно-временными 
режимами. Выбранные параметры направлены 
на обеспечение эффективности мультиплексной 
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Таблица 3. Оценка информативности STR-маркеров для 
исследуемой выборки маралов.
Table 3. Evaluation of the informativeness of STR markers 
for the studied sample of marals.

Наименование 
локуса

С
р

ед
не

е 
чи

сл
о

 
ал

л
ел

ей
 н

а 
л

о
-

ку
с 

(N
A
)

Э
ф

ф
ек

ти
вн

о
е 

чи
сл

о
 а

л
л

ел
ей

 
на

 л
о

ку
с 

(N
E
)

Н
аб

л
ю

д
ае

м
ая

 
ге

те
р

о
зи

го
т-

но
ст

ь 
(H

O
)

О
ж

и
д

ае
м

ая
 г

е-
те

р
о

зи
го

тн
о

ст
ь 

(H
E
)

И
нд

ек
с 

ф
и

кс
а -

ц
и

и
 (

F IS
)

Haut14 13 7,826 0,867 0,872 0,006

BM4107 10 5,445 0,871 0,816 -0,067

BL42 4 2,438 0,690 0,590 -0,169

C229 4 2,806 0,613 0,644 0,048

BM888 10 4,995 0,906 0,800 -0,133

BMC1009 6 3,626 0,903 0,724 -0,247

CSSM19 9 4,688 0,833 0,787 -0,059

BM1818 6 2,639 0,400 0,621 0,356

T26 12 6,950 0,700 0,856 0,182

TGLA53 13 6,180 0,677 0,838 0,192

RT1 8 4,676 0,742 0,786 0,056

BM848 4 2,007 0,400 0,502 0,203

T501 10 3,022 0,613 0,669 0,084

BM4208 6 4,388 0,806 0,772 -0,044

В результате анализа 14 микросателлитов на 
выборке маралов выявили 101 аллель. Наиме-
нее полиморфными оказались локусы BL42, C229, 
BM848 по 4 аллеля. Наибольший полиморфизм 
показали локусы Haut14 и TGLA53, в которых об-
наружено 13 аллелей, и локус T26, в котором об-
наружено 12 аллелей. У остальных локусов диапа-
зон составил от 6 до 10 аллелей.

Значения эффективного числа аллелей на ло-
кус (нижняя оценка числа аллелей, одновременно 
присутствующих в популяции, при условии, что ге-
нетический дрейф и мутагенез уравновешены) ва-
рьировали от 2,007 в локусе BM848 до 7,826 в ло-
кусе Haut14.

Значения наблюдаемой гетерозиготности были 
выше 0,5 у 12 из 14 локусов. При этом все 14 локу-
сов имеют значения ожидаемой гетерозиготности 
выше 0,5. Анализ индекса фиксации (FIS) выявил 
разнонаправленные значения для исследованных 
микросателлитных локусов: для 8 локусов наблю-
дался дефицит гетерозигот (от 0,006 до 0,356), 
тогда как для 6 локусов зафиксирован их избыток 
(-0,247 до -0,044). Среднее значение FIS по всем 
локусам составило 0,029.

Наибольшей информативностью отличаются 
локусы Haut14, T26 и TGLA53, значения PIC кото-
рых превышают 0,8, что указывает на их высокую 
дискриминирующую способность и эффектив-
ность при анализе генетического разнообразия, 
установлении родства и идентификации особей. 
Высокий уровень полиморфизма данных локу-
сов обусловлен, значительным числом аллелей 
и их относительно равномерным распределе-
нием в исследованной выборке маралов. Оцен-
ка криминалистических параметров проведена 
в таблице 4.

Тринадцать локусов демонстрируют значения 
PIC выше 0,5, что позволяет классифицировать их 

как высокоинформативные. Локус BM848 со зна-
чением PIC 0,452 относится к категории средне-
информативных маркеров. Пониженная инфор-
мативность этого локуса, вероятно, связана с 
наличием одного доминирующего аллеля с высо-
кой частотой, что снижает его разрешающую спо-
собность при дифференциации особей.

Дискриминирующая способность (PD) характе-
ризует вероятность различия генотипов двух слу-
чайных особей, при этом более высокие значения 
данного показателя свидетельствуют о большей 
информативности локуса. Значения PD у всех ло-
кусов были на высоком уровне: минимальное зна-
чение выявлено у локуса BM848 (0,702), макси-
мальное  — у локуса Haut14 (0,972). Совокупный 
дискриминирующий потенциал тест-системы со-
ставил 99,9999999999996%.

Оценка генеалогических свойств разработан-
ной тест-системы мультиплексного генотипиро-
вания STR-маркеров марала представлена в таб-
лице 5.

Как следует из данных таблицы 4, вероят-
ность совпадения генотипа одного индивидуу-
ма с генотипом другого индивидуума составила  
3,32*10–15, что означает 1 к 301,2 триллиону осо-
бей, т.е. практически исключена. Точность под-
тверждения происхождения по обоим родителям 
(P1X) составила 99,99%; точность подтверждения 
происхождения по одному родителю (P2X) соста-
вила 99,88%; точность исключения обоих роди-
телей (P3X) составила 99,99%, что говорит об ис-
ключительной информативности разработанной 
тест-системы анализа полиморфизма маралов 
для контроля достоверности происхождения (па-
спортизации) племенных особей.

В таблице 6 представлено сравнение литера-
турных данных по микросателлитным локусам с 
данными, полученными в ходе исследований.

Таблица 4. Криминалистические параметры локусов 
тест-системы для идентификации особей маралов.
Table 4. Forensic parameters of the test system loci for 
identifying maral individuals.
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Haut14 0,861 0,972 94,000000

BM4107 0,794 0,944 99,832000

BL42 0,530 0,772 99,962304

C229 0,576 0,805 99,992668

BM888 0,774 0,934 99,999516

BMC1009 0,682 0,882 99,999943

CSSM19 0,761 0,929 99,999996

BM1818 0,550 0,786 99,9999991

T26 0,841 0,964 99,99999997

TGLA53 0,820 0,956 99,999999999

RT1 0,754 0,922 99,9999999999

BM848 0,452 0,702 99,99999999997

T501 0,650 0,872 99,999999999996

BM4208 0,737 0,913 99,9999999999996

Примечание: * Расчет нарастающим шагом
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Таблица 5. Результаты оценки возможности примене-
ния разработанной тест-системы мультиплексного ге-
нотипирования STR-маркеров для генетической экс-
пертизы (паспортизации) маралов.
Table 5. Results of the assessment of the possibility of 
using the developed test system for multiplex genotyping 
of STR markers for genetic examination (passportization) 
of marals.

Параметр

Результаты оценки разработан-
ной тест-системы анализа поли-

морфизма 14 локусов для генети-
ческой экспертизы (паспортиза-

ции) маралов

Вероятность совпадения 
генотипов индивидуума (PI) 3,32*10-15

Точность подтверждения 
происхождения по обоим 
родителям (P1X, %)

99,99

Точность подтверждения 
происхождения по одному 
родителю (P2X, %)

99,88

Точность исключения обоих 
родителей (P3X, %) 99,99

В ходе исследования установлено, что по ряду 
локусов наблюдается существенное расширение 
аллельного разнообразия в выборке марала. Наи-
более показательным в этом отношении является 
локус CSSM19, для которого число выявленных ал-
лелей (9) превышает максимальные литературные 
данные (5,7,8). Аналогичная тенденция отмечена 
для локусов BM4107 и BM888, где обнаружено по 
10 аллелей соответственно против 9 и 8 по лите-
ратурным источникам. Полученные данные свиде-
тельствуют о высоком уровне генетического поли-
морфизма исследованной группы маралов и могут 
отражать популяционные особенности подвида.

Некоторые локусы, напротив, продемонстри-
ровали сниженное аллельное разнообразие в 
выборке марала по сравнению с литературны-
ми данными. Для локусов Haut14, BL42, C229 и 
BM848 отмечено меньшее число детектируемых 
аллелей (13, 4, 4 и 4 против 18, 6, 7 и 5 соответ-
ственно), что может объясняться как ограничен-
ным объемом выборки, так и эффектом генетиче-
ского дрейфа в исследованной группе животных.

Анализ диапазонов длин аллелей также выявил 
межвидовые различия. Для локуса TGLA53 харак-
терно смещение аллельного спектра в область 
более крупных фрагментов (156–194 п.н. про-
тив 132–176 п.н.), тогда как для локуса RT1 на-
блюдается противоположная тенденция — сдвиг 
в сторону меньших длин (201–225 п.н. против  
212–232 п.н.). Подобные различия фрагментных 
длин аллелей могут быть обусловлены видеспец-
ифичными особенностями организации микро-
сателлитных повторов либо различиями в эволю-
ционной истории сравниваемых таксонов.

В ходе работы, посвященной разработке 
STR-панели для проведения генетической экс-
пертизы маралов, было исследовано 30 STR-мар-
керов. В результате 8 микросателлитных локу-
сов (BM757, INRA11, ETH225, ILSTS06, INRA35, 
BM6506, VH110 и (C)SPS115) были исключены 
в связи с наличием неспецифических фрагмен-
тов, что, вероятнее всего, связано с наличием 

Таблица 6. Характеристика STR-маркеров по литера-
турным и собственным данным.
Table 6. Characteristics of STR markers based on literary 
and own data.
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Haut14 104-136

18 [1]
18 [12]
15 [15]
14 [19]

109-139 FAM 13

BM4107 153-179
9 [13]
 4 [1]
5 [18]

153-179 FAM 10

BL42 248-264 6 [13]
4 [21] 245-257 FAM 4

C229 303-311
7 [15]
7 [16]
6 [17]

301-311 FAM 4

BM888 179-185 8 [14]
5 [13] 183-205 R6G 10

BMC1009 272-284 6 [13]
7 [21] 277-293 R6G 6

CSSM19 133-169
5 [1]

8 [12]
7 [20]

137-169 ROX 9

BM1818 233-255

4 [21]
8 [12]
7 [15]
4 [1]

14 [20]

240-256 ROX 6

T26 315-369 8 [16]
15 [20] 317-375 ROX 12

TGLA53 132-176 22 [20] 156-194 FAM 13

RT1 212-232 9 [13]
17 [20] 201-225 FAM 8

BM848 355-367 5 [21] 352-364 FAM 4

T501 241-265
8 [16]

11 [17]
14 [20]

242-270 R6G 10

BM4208 142-164 10 [13]
8 [14] 141-167 ROX 6

в геноме маралов похожих участков нуклеотид-
ных последовательностей, на которых отжигают-
ся праймеры.

Шесть STR-маркеров (MM12, CSSM14, CSSM22, 
T193, BM5004, BM203) в результате амплифика-
ции на маралах показали низкую полиморфность 
(от 2-3). При этом достаточным уровнем полимор-
физма является 4 аллеля на локус [22]. В работе 
Кюхена Р. (Kuehn, R.) [12] посвященной изучению 
генетической структуре баваркской популяции 
благородного оленя с помощью STR-маркеров, 
локус CSSM14 также оказался низкоинформатив-
ным (3 аллеля), однако в локусах MM12, CSSM22 
было идентифицировано по 4 аллеля.

Несмотря на низкий уровень вариаций аллелей 
на локус маркера T193 (2 аллеля) в исследовании, 
Франк К. (Frank, K.) [16] с соавторами получил со-
всем иные результаты. В работе по изучению ге-
нетической структуры карпатской популяции бла-
городного оленя с помощью 10 STR-маркеров 
локус T193 показал наличие 18 аллельных вариан-
тов, что свидетельствует о структурной генетиче-
ской дифференциации данного локуса у западных 
представителей благородного оленя.
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при установлении родства по одному родителю 
составила 99,6%. Полученное значение совокуп-
ного дискриминирующего потенциала разрабо-
танной тест-системы (99,9999999999996%) сопо-
ставимо с данными Недзвецкой Д.Э. [24], где для 
тест-системы у лося этот показатель также достиг 
порога 99,999999999999%. Помимо этого, в раз-
работанной STR-панели тринадцать локусов име-
ли показатель PIC выше 0,5, что говорит о высоко-
информативности данных локусов, а локус BM848 
является среднеинформативным (PIC 0,452). Ав-
торы работы [25] подразделяют локусы по степе-
ни их пригодности для криминалистического ана-
лиза на три группы: высокоинформативные (PIC  >  
0,50), среднеинформативные (PIC от 0,25 до 0,50) 
и неинформативные (PIC  <  0,25).

Выводы/Conclusion
Разработанная первая стандартизированная 

отечественная мультиплексная тест-система на 
основе 14 STR-маркеров обладает высокой ин-
формативностью. Установлено, что 13 из 14 ло-
кусов характеризуются высоким уровнем поли-
морфизма (PIC  >  0,5), при этом максимальная 
информативность отмечена для маркеров Haut14, 
T26 и TGLA53. Локус BM848 (PIC  =  0,452) отнесен 
к категории среднеинформативных, что не снижа-
ет общей эффективности панели. Дискриминиру-
ющая способность отдельных локусов варьирует 
от 0,702 до 0,972, а комбинированная дискрими-
нирующая способность (CPD) всей панели состав-
ляет 99,9999999999996 %, при этом вероятность 
совпадения индивидуумов (PI) 3,32*10-15, что под-
тверждает исключительно высокую идентифика-
ционную способность разработанной тест-систе-
мы. Генеалогические параметры (P1X  =   99,99%, 
P2X  =  99,88%, P3X  =  99,99%) подтверждают на-
дежность системы для установления родствен-
ных связей, включая подтверждение происхожде-
ния по обоим родителям, по одному родителю и 
исключение ложного родства. Данная высокоин-
формативная тест-система может использовать-
ся для решения широкого круга задач в области 
животноводства, природоохранной деятельности 
и фундаментальной науки.

В сфере мараловодства тест-система может 
быть использована для генетической паспорти-
зации поголовья, контроля достоверности проис-
хождения и оптимизации селекционно-племен-
ной работы. Внедрение ДНК-технологий позволит 
повысить точность ведения родословных, исклю-
чить ошибки при подборе родительских пар и, как 
следствие, сохранить ценный генофонд.

В контексте борьбы с браконьерством и 
проведения судебно-генетических экспертиз 
STR-панель может эффективно использоваться 
при расследовании случаев браконьерства. С ее 
помощью можно с высокой точностью иденти-
фицировать биологические образцы, изъятые у 
подозреваемых, и устанавливать их принадлеж-
ность конкретному виду животных, что особенно 

В работе Пользин Р. (Polziehn R.) с соавтора-
ми [13] были проанализированы популяции вапити 
(Cervus elaphus) с использованием 12 STR марке-
ров, в числе которых были BM5004 и BM203, ис-
пользуемые также в данной работе. Подтвержде-
на низкая информативность локуса BM5004, 
который у вапити, как и у марала, характеризо-
вался ограниченным числом аллелей (3). В то же 
время по локусу BM203 зафиксированы отличия: 
8 аллелей у вапити против 2 у марала, что может 
свидетельствовать о значительной дифференци-
ации аллелофонда исследованных групп. Данное 
расхождение указывает на необходимость вери-
фикации информативности локуса BM203 на бо-
лее широкой выборке, включающей западные 
подвиды благородного оленя.

Помимо попытки авторов создать тест-систему 
для контроля достоверности происхождения ма-
ралов, в 2014 году коллегия авторов совместно с 
Szabolcsi Z  [17] разработала тест-систему иден-
тификации венгерских представителей благород-
ного оленя, основанную на двух мультиплексах 
содержащей по 5 STR-маркеров, меченых тремя 
флуоресцентными метками. Максимальная дли-
на фрагмента в разработанной STR-панели со-
ставляет 254 п.о. у локуса C01, при этом в каче-
стве стандарта был выбран GeneScan-500 LIZ, 
что позволяет детектировать до 500 п.о., в соот-
ветствии с этим более 200 баз при прохождении 
электрофореза у данных авторов остаются не за-
полненными. С этой точки зрения, данную панель 
возможно модернизировать добавлением но-
вых маркеров, имеющих диапазон длин от свыше 
270 п.о. В STR-панели данной работы удалось со-
вместить 14 STR-маркеров в двух мультиплексах, 
использовав также 3 флуоресцентные метки, од-
нако максимальна фрагмента составила 375 п.о. 
при использовании размерного стандарта SD-450, 
тем самым практически вся размерная линейка 
полностью задействована в детекции аллельных 
вариантов STR-маркеров. Касаемо возможности 
использования разработанных тест-систем для 
генетической экспертизы, а именно установления 
родства, вероятность совпадения генотипов ин-
дивидуума в тест-системе венгерских благород-
ных оленей — 1 к 374 триллионам, в то время как 
для маралов она составляет 1 к 301,2 триллиону, 
тем самым обе системы практически исключают 
возможность совпадения генотипов, точность ис-
ключения обоих родителей для двух тест-систем 
составила выше 99%, что говорит о высокой ин-
формативности разработанных STR-панелей. 

Полученные в настоящем исследовании высо-
кие показатели достоверности происхождения 
(P1X   =   99,99%; P2X   =   99,88%; P3X   =   99,99%) 
свидетельствуют о высокой разрешающей спо-
собности разработанной тест-системы. Данные 
значения согласуются с результатами, представ-
ленными в работе Жолная А. (Zsolnai, A.) с  соав-
торами [23], где для панели из девяти STR-локу-
сов благородного оленя вероятность исключения 
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важно для доказательства незаконной добычи 
маралов.

Наконец, возможность применения в популяци-
онно-генетических исследованиях открывает но-
вые перспективы для уточнения таксономического 
статуса марала. Поскольку вопросы внутривидовой 
систематики благородного оленя (Cervus elaphus) 
до настоящего времени остаются дискуссионными, 

сравнительный анализ аллелофонда марала с дру-
гими подвидами с использованием стандартизи-
рованной панели высокополиморфных маркеров 
позволит получить объективные данные о степени 
их генетической дифференциации и внести вклад в 
разрешение многолетних споров о филогенетиче-
ском положении марала в составе подвида благо-
родных оленей.
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Тел. +7 (495) 777-67-67 
(доб. 1453)

agrovetpress@inbox.ru

 Через наши рассылки вы можете познакомить 
со своими товарами и услугами  

потенциальных клиентов.
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