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Ìîëåêóëÿðíî-ãåíåòè÷åñêîå èññëåäîâàíèå áëàãîðîäíîãî îëåíÿ, Cervus elaphus (Cervidae), Âîñòî÷íîé
Åâðîïû. Êóçíåöîâà Ì. Â., Âîëîõ À. Ì., Äîìíè÷ Â. È., Òûøêåâè÷ Â. Å., Äàíèëêèí À. À. — Èçó÷åí
ïîëèìîðôèçì íóêëåîòèäíîé ïîñëåäîâàòåëüíîñòè ôðàãìåíòà ìèòîõîíäðèàëüíîãî ãåíà öèòîõðîìà
b (410 í. ï.) âûáîðêè îáðàçöîâ áëàãîðîäíîãî îëåíÿ (36 ýêç.) ñ òåððèòîðèè Óêðàèíû, Ðåñïóáëèêè
Áåëàðóñü è Ðîññèè. Â àíàëèç òàêæå âêëþ÷åíû 30 ïîñëåäîâàòåëüíîñòåé èç ìåæäóíàðîäíîé áàçû
äàííûõ GenBank. Âûÿâëåíî 29 óíèêàëüíûõ ãàïëîòèïîâ, 16 èç êîòîðûõ âõîäÿò â «åâðîïåéñêóþ»
êëàäó. Îáíàðóæåíî, ÷òî ÷àñòü îáðàçöîâ èç Óêðàèíû ñîäåðæèò ìòÄÍÊ «àëòàéñêîãî» òèïà,
ïîëó÷åííóþ â ðåçóëüòàòå ãèáðèäèçàöèè åâðîïåéñêèõ è àçèàòñêèõ îëåíåé. Ïðîâåäåííûå
ìîëåêóëÿðíî-ãåíåòè÷åñêèå èññëåäîâàíèÿ ïîçâîëÿþò òàêæå óñîìíèòüñÿ â ïðàâîìåðíîñòè âûäåëåíèÿ
êàðïàòñêîãî (Cervus elaphus montanus), êðûìñêîãî (C. e. brauneri) è êàâêàçñêîãî (C. e. maral) ïîäâèäîâ
áëàãîðîäíîãî îëåíÿ.

Êëþ÷åâûå  ñ ëîâ à: Cervus elaphus, ôèëîãåíèÿ, öèòîõðîì b.

Molecular Diversity of the Red Deer, Cervus elaphus (Cervidae), Inhabiting East Europe. Kuznetsova M. V.,
Volokh A. M., Domnich V. I., Tyshkevitch V. E., Danilkin A. A. — We examined the nucleotide
polymorphism of Cervus elaphus cytochrome b fragment (410 b. p.) in 36 individuals. We collected samples
from Ukraine, Belorussia, and Russia. We also included in our analysis 30 sequences from GenBank.
Computer analysis found out 29 haplotypes, 16 of which grouped with the “European clade” of the red
deer. Our results demonstrate that a part of Ukrainian red deer contains a “maral” mtDNA. This fact
could be a result of hybridization between European and Asian red deer during XX century. Our data do
not support the subspecies status for Cervus elaphus montanus, C. e. brauneri and C. e. maral.

K e y  wo r d s: Cervus elaphus, phylogeny, cytochrome b.

Ââåäåíèå

Áëàãîðîäíûé îëåíü, Cervus elaphus Linnaeus, íàèáîëåå ìíîãî÷èñëåííûé è øèðîêî
ðàñïðîñòðàíåííûé ïðåäñòàâèòåëü ðîäà. Íà ïðîòÿæåíèè îáøèðíîãî àðåàëà ñèñòåìàòèêè âûäåëÿþò
áîëåå 60 åãî ðàñ, â Åâðîïå —  äî 11 (Ãåïòíåð, Öàëêèí, 1947; Ellerman, Morrison-Scott, 1951; Lowe, Gardiner,
1974; Grubb, 1990; Grubb, Gardner, 1998; Äàíèëêèí, 1999; Groves, 2006). Â ïîñëåäíåå âðåìÿ â Çàïàäíîé
Åâðîïå ÷àùå ïðèçíàþò ëèøü îäèí ïîäâèä —  Ñ. e. elaphus, â Âîñòî÷íîé Åâðîïå —  åùå è êàðïàòñêóþ
(C. e. montanus), êðûìñêóþ (C. e. brauneri) è êàâêàçñêóþ (C. e. maral) ôîðìû. Êàðïàòñêîãî îëåíÿ, îäíàêî,
íåðåäêî îòíîñÿò ê íîìèíàòèâíîìó ïîäâèäó Ñ. e. elaphus. Ïðîèñõîæäåíèå êðûìñêîãî îëåíÿ íåÿñíî
(Ãåïòíåð, Öàëêèí, 1947; Áèáèêîâà, 1975), è åãî ïîäâèäîâîé ñòàòóñ ñîìíèòåëåí. Êàâêàçñêèé îëåíü
îòëè÷àåòñÿ îò åâðîïåéñêèõ ñîðîäè÷åé êðóïíûìè ðàçìåðàìè òåëà è ÷åðåïà, è ïî ýòèì ïàðàìåòðàì îí
áëèçîê ê ïðåäñòàâèòåëÿì àçèàòñêîé (ìàðàëîâîé) ãðóïïû, èç êîòîðîé íà òåððèòîðèè Ðîññèè èçâåñòíû
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äâà ïîäâèäà: ìàðàë (C. e. sibiricus) è èçþáðü (C. e. xanthopygus). Â ÕÕ â. â îõîòíè÷üè óãîäüÿ Âîñòî÷íîé
Åâðîïû èíòðîäóöèðîâàëè áîëåå 4 òûñ. îñîáåé åâðîïåéñêîãî îëåíÿ èç ðàçíûõ ðàñ è îêîëî 800 ìàðàëîâ
(Äàíèëêèí, 1999). Íà Óêðàèíå â ïðèðîäó âûïóùåí òàêæå ãèáðèäíûé àñêàíèéñêèé îëåíü, äëÿ
ôîðìèðîâàíèÿ êîòîðîãî èñïîëüçîâàíû 12 îñîáåé ìàðàëà, 5 —  åâðîïåéñêîãî îëåíÿ, ñàìåö è ñàìêà
êðûìñêîãî îëåíåé, äâà ñàìöà èçþáðÿ, à òàêæå ñàìåö è ñàìêà ñåâåðîàìåðèêàíñêîãî âàïèòè. Íå
èñêëþ÷åíî, ÷òî â îáðàçîâàíèè ýòîãî ñëîæíîãî ãèáðèäà ìîã ó÷àñòâîâàòü è ïÿòíèñòûé îëåíü (Àâåðèí,
1923; Êàðöåâ, 1928; Ñàëãàíñêèé è äð., 1963; Ñàëãàíñêèé, 1967; Òðåóñ, 1968).

Ãåíîôîíä áëàãîðîäíîãî îëåíÿ, îáèòàþùåãî íà òåððèòîðèè áûâøåãî ÑÑÑÐ, ïðàêòè÷åñêè íå
èçó÷åí, íåÿñíû è ãåíåòè÷åñêèå ïîñëåäñòâèÿ èíòðîäóêöèè è ðåèíòðîäóêöèè ðàçíûõ ôîðì âèäà â
Âîñòî÷íîé Åâðîïå, ÷òî è ñòàëî öåëüþ íàøåé ðàáîòû.

Ìàòåðèàë è ìåòîäû

Â 2000–2006 ãã. íàìè ñîáðàíû 36 îáðàçöîâ òêàíåé áëàãîðîäíîãî îëåíÿ íà òåððèòîðèè Ðîññèè
(n = 23), Óêðàèíû (n = 11) è Ðåñïóáëèêè Áåëàðóñü (n = 2). Âûäåëåíèå ÄÍÊ ïðîâîäèëè ñ ïîìîùüþ
íàáîðà ðåàêòèâîâ Diatom® DNA Prep («Èçîãåí», Ðîññèÿ). Äëÿ ïîëèìåðàçíîé öåïíîé ðåàêöèè (ÏÖÐ)
èñïîëüçîâàëè ñïåöèôè÷åñêèå äëÿ ìèòîõîíäðèàëüíîãî ãåíà öèòîõðîìà b ïðàéìåðû: GLU è ÑB2 (Kocher
et al., 1989), ÷òî ïîçâîëÿëî ïîëó÷èòü ïðîäóêò ðåàêöèè äëèíîé îêîëî 600 í. ï. Ðåæèì àìïëèôèêàöèè:
94°Ñ —  3 ìèí; 94°Ñ —  30 ñ; 62°Ñ —  30 ñ; 72°Ñ —  60 ñ (35 öèêëîâ); äîñòðîéêà 72°Ñ —  6 ìèí. Î÷èñòêó
ïðîäóêòîâ ÏÖÐ-ðåàêöèè îñóùåñòâëÿëè ñìåñüþ ðàñòâîðà óêñóñíîêèñëîãî àììîíèÿ è ýòèëîâîãî ñïèðòà
ñ ïîñëåäóþùåé ïðîìûâêîé 70%-íûì ðàñòâîðîì îõëàæäåííîãî ýòèëîâîãî ñïèðòà. Ïåðâè÷íûå
íóêëåîòèäíûå ïîñëåäîâàòåëüíîñòè ôðàãìåíòîâ ÄÍÊ îïðåäåëÿëè ñ ïîìîùüþ íàáîðà ðåàêòèâîâ ABI
PRISM® BigDye™ Terminator v. 3.1 (ÑØÀ) ñ ïîñëåäóþùèì àíàëèçîì ïðîäóêòîâ ðåàêöèè íà
àâòîìàòè÷åñêîì ñåêâåíàòîðå ÄÍÊ ABI PRISM 3100-Avant. Ïîëó÷åííûå ïîñëåäîâàòåëüíîñòè áûëè
âûðîâíåíû ñ ïîìîùüþ ïðîãðàììû BioEdit (Hall, 1999) è äàëåå —  âðó÷íóþ. Îáùàÿ äëèíà ïîëó÷åííîãî
ôðàãìåíòà ìèòîõîíäðèàëüíîãî ãåíà öèòîõðîìà b ñîñòàâèëà 410 í. ï. Â âûðàâíèâàíèå âêëþ÷åíû òàêæå
ïîñëåäîâàòåëüíîñòè, îïóáëèêîâàííûå äðóãèìè àâòîðàìè (Ludt et al., 2004). Îáùåå êîëè÷åñòâî
ïðîàíàëèçèðîâàííûõ ïîñëåäîâàòåëüíîñòåé 65. Â êà÷åñòâå âíåøíåé ãðóïïû âûáðàíà ïîñëåäîâàòåëüíîñòü
åâðîïåéñêîé ëàíè —  Dama dama.

Ñòàòèñòè÷åñêóþ îáðàáîòêó ïîëó÷åííûõ ðåçóëüòàòîâ (îöåíêó ãàïëîòèïè÷åñêîãî è íóêëåîòèäíîãî
ðàçíîîáðàçèÿ) ïðîâîäèëè ñ ïîìîùüþ ïðîãðàììû MEGA2. Äëÿ ïîñòðîåíèÿ ôèëîãåíåòè÷åñêîãî äðåâà
(ðèñ. 1) èñïîëüçîâàëè ïðîãðàììó Metapiga (Lemmon, Milinkovitch, 2002), ðåêîíñòðóèðóþùóþ ôèëî-
ãåíåòè÷åñêèå îòíîøåíèÿ ïî ìåòîäó ìàêñèìàëüíîãî ïðàâäîïîäîáèÿ (maximum likelihood, ML). Ìåäèàííàÿ
ñåòü ãàïëîòèïîâ (ðèñ. 2) ïîñòðîåíà â ïðîãðàììå Network 4.111 (Fluxus Technology Ltg., 2005). Ðàññòîÿíèå
íà ñõåìå ñîîòâåòñòâóåò êîëè÷åñòâó ìóòàöèîííûõ øàãîâ ìåæäó ãàïëîòèïàìè. Êàæäûé èç íèõ îòìå÷åí
îòäåëüíûì êðóæêîì, ðàçìåð êîòîðîãî îòðàæàåò êîëè÷åñòâî îáðàçöîâ, ó êîòîðûõ áûë îáíàðóæåí
äàííûé ãàïëîòèï. Ìàëåíüêèå ðîìáèêè —  ãèïîòåòè÷åñêèå ïåðåõîäíûå ãàïëîòèïû, ðåêîíñòðóèðîâàííûå
ñ ïîìîùüþ ïðîãðàììíîãî àëãîðèòìà.

Ðåçóëüòàòû è îáñóæäåíèå

Íóêëåîòèäíàÿ èçìåí÷èâîñòü èññëåäîâàííîé âûáîðêè áëàãîðîäíîãî îëåíÿ
îêàçàëàñü â öåëîì âåñüìà âûñîêîé (3,6%) ïî ñðàâíåíèþ ñ äðóãèìè âèäàìè îëåíüèõ:
0,2–1,1% ó Capreolus capreolus (Wiehler, Tiedemann, 1998; Randi et al., 1998); 1,4–2,5%
ó Cervus nippon (Tamate, Tsuchiya, 1995) è 2,3% ó Rangifer tarandus (Cronin et al., 2006).

Íà ïîëó÷åííîì ôèëîãåíåòè÷åñêîì äðåâå (ðèñ. 1) îáîñîáëåíû äâà áîëüøèõ
êëàñòåðà —  «åâðîïåéñêèé» è «àçèàòñêèé». Â ïåðâûé âõîäÿò âñå åâðîïåéñêèå îëåíè,
âêëþ÷àÿ êàâêàçñêèõ, à òàêæå íåêîòîðûå àñêàíèéñêèå ãèáðèäíûå îëåíè ñ îñòðîâà
Áèðþ÷èé è Îáèòî÷íîé êîñû (Àçîâñêîå ìîðå). Áàçàëüíîå ïîëîæåíèå â ýòîì
êëàñòåðå çàíèìàþò îñîáè èç Òàäæèêèñòàíà (C. e. bactrianus) è ñ ñåâåðî-çàïàäà Êèòàÿ,
÷òî óêàçûâàåò íà ãåíåòè÷åñêóþ áëèçîñòü áóõàðñêîãî îëåíÿ ê åâðîïåéñêîé ãðóïïå.
Îáîñîáëåííîå ìåñòî çàíÿë è 1 ýêç. èç Ñåâåðíîé Îñåòèè. Îñòàëüíûå îáðàçöû
ðàñïðåäåëåíû ïî ÷åòûðåì êëàäàì, ïðè÷åì òðè èç íèõ îáúåäèíèëèñü âìåñòå. Ñàìàÿ
êðóïíàÿ êëàäà âêëþ÷àåò â ñåáÿ îñîáåé èç Èñïàíèè, Ôðàíöèè, Ãåðìàíèè, Ïîëüøè,
Ðåñïóáëèêè Áåëàðóñü, Êàëèíèíãðàäñêîé îáëàñòè Ðîññèè, Íîðâåãèè, Òóíèñà (ñþäà
áëàãîðîäíûå îëåíè çàâåçåíû èç Þæíîé Åâðîïû), à òàêæå 3 îñîáè èç Êðûìà. Â
äðóãèå êëàäû âîøëè îëåíè èç Áîëãàðèè, Ðóìûíèè, Àâñòðèè, Âåíãðèè, Òóðöèè, èç
ãîðíûõ ðàéîíîâ Óêðàèíû (Êðûìà è Êàðïàò), ñ þãà Ðîññèè (Áåëãîðîäñêîé îáë.,
Êðàñíîäàðñêîãî êðàÿ è Äàãåñòàíà), àñêàíèéñêèå ãèáðèäíûå îñîáè è ýêçåìïëÿðû
ñ Ñåâåðíîãî Êàâêàçà (Êàðà÷àåâî-×åðêåñèè è Ñåâåðíîé Îñåòèè).
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507Ìîëåêóëÿðíî-ãåíåòè÷åñêîå èññëåäîâàíèå áëàãîðîäíîãî îëåíÿ…

Ðèñ. 1. Ôèëîãåíåòè÷åñêoå äðåâî, ïîñòðîåííîå ïðîãðàììîé MetaPiga ïî àëãîðèòìó ìàêñèìàëüíîãî
ïðàâäîïîäîáèÿ (maximum likelihood). Âîçëå êàæäîãî óçëà äàíû ïîêàçàòåëè åãî ïîääåðæêè —
êîýôôèöèåíòû àïîñòåðèîðíîé âåðîÿòíîñòè.

Fig. 1. Maximum likelihood tree based built in Metapiga package. Aposterior probability support is shown for
each node.

Îñîáî îòìåòèì, ÷òî íè êðûìñêèå, íè êàðïàòñêèå, íè êàâêàçñêèå îëåíè íå
îáðàçîâàëè íà ôèëîãåíåòè÷åñêîì äðåâå îáîñîáëåííûå êëàäû, ÷òî ïîäòâåðäèëî áû
èõ ïîäâèäîâîé ñòàòóñ.



Âòîðîé êëàñòåð îáðàçîâàí ïðåèìóùåñòâåííî àçèàòñêèìè îëåíÿìè. Âíóòðè
íåãî îáîñîáëåíû ãðóïïû «èçþáðåé» (îáðàçöû èç Èðêóòñêîé îáë., Êðàñíîÿðñêîãî
è Õàáàðîâñêîãî êðàåâ, Àìóðñêîé îáë. è Êèòàÿ) è «ìàðàëîâ» (îáðàçöû èç Àëòàÿ,
Òóâû è 3 àñêàíèéñêèõ ãèáðèäíûõ îëåíÿ). Îëåíè Ñåâåðíîé Àìåðèêè è Ìîíãîëèè
çàíèìàþò ïðîìåæóòî÷íîå ïîëîæåíèå.

Ó Cervus elaphus íàìè âûÿâëåíî 29 óíèêàëüíûõ ãàïëîòèïîâ (âàðèàíòîâ
ïîñëåäîâàòåëüíîñòåé). Íàèáîëåå ÷àñòî âñòðå÷àþùèìèñÿ (15%) ñðåäè èññëåäî-
âàííîé âûáîðêè îêàçàëèñü ãàïëîòèïû, îáðàçóþùèå «âîñòî÷íîåâðîïåéñêóþ» êëàäó
(16), 11 ãàïëîòèïîâ âîøëè â «àçèàòñêóþ» êëàäó è 2 (èç Òàäæèêèñòàíà è ñåâåðî-
çàïàäà Êèòàÿ) çàíÿëè ïðîìåæóòî÷íîå ïîëîæåíèå, áëèçêîå ê «åâðîïåéñêîé» ãðóïïå
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Ðèñ. 2. Ìåäèàííàÿ ñåòü ãàïëîòèïîâ, ïîñòðîåííàÿ ïðîãðàììîé Network 4.111. Ðàçìåð êàæäîãî êðóæêà
ñîîòâåòñòâóåò êîëè÷åñòâó îáðàçöîâ. Ðàññòîÿíèÿ ìåæäó ãàïëîòèïàìè ñîîòâåòñòâóþò êîëè÷åñòâó
íóêëåîòèäíûõ çàìåí â èññëåäîâàííîì ó÷àñòêå ÄÍÊ.

Fig. 2. Median net of haplotypes built in Network 4.111. The size of each circle corresponds to number of samples
with the same haplotype. The distance between haplotypes corresponds to number of nucleotide substitutions
in the analyzed strand.



(ðèñ. 2). Îáðàçöû, ñîáðàííûå íà òåððèòîðèè Óêðàèíû (íà ðèñ. 2 âûäåëåíû êàê
òåìíûå ñåêòîðà), íà ñõåìå çàíèìàþò äèàìåòðàëüíî ïðîòèâîïîëîæíûå ïîçèöèè, ÷òî
ïîäòâåðæäàåò íàëè÷èå ìòÄÍÊ «àëòàéñêîãî» òèïà â íåêîòîðûõ ìåñòíûõ ïîïóëÿöèÿõ.
È ýòî íå ñëó÷àéíî, ïîñêîëüêó ðàññåëåíèå áëàãîðîäíîãî îëåíÿ çäåñü ïðîâîäèëè
áåññèñòåìíî (Ïàâëîâ è äð., 1974).

Ïðîâåäåííûå íàìè ìîëåêóëÿðíî-ãåíåòè÷åñêèå èññëåäîâàíèÿ ïîçâîëÿþò
óñîìíèòüñÿ â ïðàâîìåðíîñòè âûäåëåíèÿ êàðïàòñêîãî (C. e. montanus), êðûìñêîãî
(C. e. brauneri) è êàâêàçñêîãî (C. e. maral) ïîäâèäîâ áëàãîðîäíîãî îëåíÿ. Ñ
áîëüøîé äîëåé óâåðåííîñòè ìîæíî ïîëàãàòü òàêæå, ÷òî, ïî ìåðå ðàññåëåíèÿ
àñêàíèéñêèõ ãèáðèäíûõ îñîáåé è çàâåçåííûõ â Âîñòî÷íóþ Åâðîïó àëòàéñêèõ
ìàðàëîâ, ìèòîõîíäðèàëüíàÿ ÄÍÊ «àëòàéñêîãî» òèïà áóäåò ðàñïðîñòðàíÿòüñÿ â
ïîïóëÿöèÿõ åâðîïåéñêîãî áëàãîðîäíîãî îëåíÿ.

Àâòîðû áëàãîäàðÿò âñåõ êîëëåã: çîîëîãîâ, îõîòîâåäîâ, åãåðåé è îõîòíèêîâ, ïðèíèìàâøèõ ó÷àñ-
òèå â ñáîðå îáðàçöîâ òêàíåé áëàãîðîäíîãî îëåíÿ è îáðàáîòêå ìàòåðèàëà.
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