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Медиана частот гетерозиготных профилей для дикой популяции составила 0,667 (среднее значение 
0,694), для фермерской – 0,444 (среднее значение 0,469). Наблюдаемый феномен может объясняться 
существованием панмиксии в дикой популяции и направленной селекционной работой с фермерскими 
животными. 

При статистическом анализе на репрезентативность выборок дикой и фермерской популяций лисицы 
обыкновенной отмечено, что распределение частот гетерозиготных профилей в исследуемых выборках, 
равно как и в объединенной выборке, соответствует распределению Гаусса, поскольку подчиняется 
правилу трех сигм. Оценка сцепленного наследования аллельных признаков локусов тест-системы, 
проведенная с использованием программного пакета Arlequin 3.5.1.3, показала отсутствие сцепленного 
наследования аллелей.

Таким образом, данные результаты свидетельствуют о том, что выборки животных репрезентатив-
ны, а наследование аллелей локусов тест-системы происходит независимо друг от друга.

В ходе проведенного секвенирования аллелей STR-локусов были получены нуклеотидные последо-
вательности всех выявленных аллелей у дикой и фермерской морф лисицы обыкновенной.

Установлено, что локус V602 характеризуется тандемом, состоящим из двух различных динуклеотид-
ных повторов, – (CT)n(AC)16, но лишь один из этих повторов – (CT)n – является вариабельным. Неожидан-
ный результат получен при секвенировании аллелей локуса FH2361. При переносе данного маркера на 
ДНК лисицы обыкновенной аллели с исходно тетрануклеотидным тандемом (AAAG)n у собаки домашней 
визуализируются как динуклеотидные и имеют тандемное строение (AG)n. При анализе нуклеотидной 
последовательности локуса половой принадлежности DBX, расположенного на Х-хромосоме, у лисицы 
обыкновенной выявлена делеция в 2 п. н. по сравнению с гомологичной последовательностью собаки 
домашней, волка обыкновенного и енотовидной собаки. В нетандемной части локуса FH2001 у лисицы 
обыкновенной обнаружены три делетированных участка по сравнению с последовательностями локуса 
у вида-источника – собаки домашней (рис. 2).

Две делеции (см. рис. 2, позиции 101–106 и 130 –133) обнаружены во всех идентифицированных 
аллелях как в выборке дикой популяции, так и в выборке фермерской популяции лисицы обыкновен-
ной. Одна делеция (см. рис. 2, позиция 34 –37) выявлена лишь у аллеля с числом тандемных повто-
ров, равным семи. Особо следует отметить, что в пуле всех секвенированных аллелей локуса FH2001 
на ДНК лисицы обыкновенной аллель с семью тандемными повторами, но без выявленной делеции 
не обнаружен, равно как и любые другие аллели без делетированных участков в позициях 101–106 
и 130 –133. Последнее обстоятельство дает основание полагать, что в локусе FH2001 не будет выяв-
лено размерной гомоплазии и микровариантов последовательностей при проведении идентификацион
ных исследований.

Полученные нуклеотидные последовательности аллелей депонированы в базу данных GenBank (табл. 1), 
а также идентифицированы в тандемном исчислении в целях унификации панели локусов к различному 
приборному оборудованию.

Рис. 2. Участок последовательности локуса FH2001 у лисицы обыкновенной  
(V.v. 7a; V.v. 8del; V.v. 10del; V.v. 11del; V.v. 12del; V.v. 13del; V.v. 14del)  

и собаки домашней (C.l.f.)
Fig. 2. Sequence of the FH2001 locus of the red fox  

(V.v. 7a; V.v. 8del; V.v. 10del; V.v. 11del; V.v. 12del; V.v. 13del; V.v. 14del)  
and the dog (C.l.f.)


