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выявленных аллелей (в парах нуклеотидов (п. н.)) в исследуемых локусах определяли с использованием 
внутреннего стандарта размера Orange 500 bp (NimaGen, Нидерланды), а также программного пакета 
GeneMapper ID-X 1.6.

Секвенирование аллелей локусов. Для выявления возможных изоаллелей и микровариантов по-
следовательностей, а также для тандемного исчисления аллелей локусов тест-системы, принятого в су-
дебной экспертизе, определяли их первичную структуру путем секвенирования методом Сэнгера [22]. 
Секвенирование проводили на приборе ABI Prizm 3500 с применением набора для секвенирования 
BrilliantDye™ Terminator v3.1 (NimaGen). Полученные результаты анализировали с помощью пакета 
программ Sequencing Analysis 5.4 (Applied Biosystems). Сравнительный анализ последовательностей ал-
лелей исследованных локусов ДНК выполняли с использованием ресурсов базы данных нуклеотидных 
последовательностей GenBank [23] и программного продукта BioEdit 7.0.5.3 [24]. Последовательности 
каждого локуса сконструированной тест-системы, имеющие минимальный и максимальный молекуляр-
ный размер аллелей, внесены в базу данных GenBank с присвоением соответствующего номера доступа.

Статистический анализ результатов. Первоначальную проверку массивов генотипов лисицы обык-
новенной на наличие нескольких образцов ДНК одного животного осуществляли с помощью функции 
Matches в статистическом макросе GenAlEx 6.5 [25; 26].

Анализ на репрезентативность выборок проводили с использованием функции H-individual 
(GenAlEx 6.5). Для установления наличия возможных ошибок в интерпретации генетических профи-
лей у локусов со статтер-фрагментами, а также в случае выпадения аллелей, присутствия нуль-аллелей 
и артефактов ПЦР проводили анализ с помощью программ Micro-Checker 2.2.1 [27] и Cervus 3.0.7 [28].

Основной анализ генетического разнообразия, включавший в себя выявление уровня полиморфизма, 
расчет частот встречаемости аллелей STR-локусов, значений наблюдаемой и ожидаемой гетерозиготнос
ти, оценку соответствия равновесию Харди – Вайнберга, проверку на наличие сцепленного наследования 
аллельных признаков, анализ молекулярной дисперсии (AMOVA) и анализ значений F-статистик Райта, 
выполняли с использованием программных пакетов Cervus 3.0.7 и Arlequin 3.5.1.3 [29].

Определение популяционной структуры проводили с применением алгоритма Монте-Карло по схе-
ме марковских цепей в программе Structure 2.3.4 [30], используя модель No admixture model, с даль-
нейшим определением истинного количества кластеров методом Эванно [31]. Выбор стартовой точки 
марковской цепи осуществляли в течение 1 млн итераций, а построение марковской цепи – в течение 
2,5 млн итераций для предполагаемого числа групп в выборке (K ) от 1 до 6 в шестикратной повтор-
ности для каждой величины K. Для визуализации популяционной структуры проводили многомерный 
анализ по матрице генетических дистанций (PCoA) в статистическом макросе GenAlEx 6.5.

Результаты и их обсуждение
Установлено, что генетические профили образцов животных из выборки дикой популяции более гете-

розиготные, чем генетические профили образцов животных из выборки фермерской популяции (рис. 1). 

Рис. 1. Распределение частот гетерозиготных профилей в выборках дикой (Wild)  
и фермерской (Farm) морф и объединенной выборке (All) лисицы обыкновенной,  

полученное с использованием сконструированной тест-системы
Fig. 1. Frequency distribution of heterozygous profiles in samples of wild (Wild)  

and farm (Farm) morphs and pooled sample (All) of the red fox,  
obtained using the designed test system


