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преобладанием одного аллеля (аллель 11) в выборке фермерской популяции, в то время как в выборке 
дикой популяции выявлено равномерное распределение аллельных признаков обоих локусов (FH2361 
и Nyct11). В локусе FH2001 наблюдается схожая ситуация: равномерное распределение аллельных при-
знаков в выборке дикой популяции и наличие двух мажорных аллелей в выборке фермерской популяции, 
совокупная частота которых превышает 0,970.

В силу того что у гипервариабельных маркеров с большим количеством аллелей значения индекса FST 
могут быть существенно ниже, чем у маркеров с малым количеством аллелей, более важным яв ляется 
обнаружение значимой генетической дифференциации дикой и фермерской морф по совокупнос ти ото-
бранных STR-локусов [39, p. 388]. Результаты анализа AMOVA показали, что процент вариаций между 
выборками дикой и фермерской популяций составил 27,44 %, а внутри выборок – 72,56 % (табл. 4).

Т а б л и ц а  4
Результаты анализа AMOVA выборок дикой и фермерской морф  

лисицы обыкновенной с использованием сконструированной тест-системы

Ta b l e  4
AMOVA results of samples of wild and farm morphs of the red fox  

using the designed test system

Показатели Вариации  
между выборками

Вариации  
внутри выборок Всего

Число степеней свободы 1 822 823
Сумма квадратов 430,109 2452,827 2882,936
Компоненты дисперсии 1,128 76 2,984 52 4,113 28
Процент вариаций 27,44 72,56 –
FIS 0,074 10 –
FST 0,274 42 –
FIT 0,328 19 –

Компоненты дисперсии между выборками были значимыми для всех используемых локусов, демонст-
рируя наличие существенной дифференциации дикой и фермерской популяций лисицы обыкновенной. 
Локусы FH2361, FH3241 и Nyct11 внесли 44,16; 33,21 и 68,88 % изменчивости между изучаемыми 
выборками соответственно, а локусы FH2328 и Pez16 показали самую низкую вариабельность между 
дикими и фермерскими лисицами (12,77 и 13,79 % соответственно).

Кластерный анализ, выполненный в программе Structure, выявил для совокупного массива генотипов 
лисицы обыкновенной модальное значение ∆  K при K = 2, что свидетельствует о существовании двух гене-
тических кластеров в объединенной выборке (рис. 4). При K = 2 выборка дикой популяции формирует один 
кластер, а выборка фермерской популяции – другой кластер. Анализ популяционной структуры выя вил 
достаточно высокие показатели генетической дифференциации исследуемых выборок. Среднее значение 
коэффициента принадлежности к собственному кластеру составило 0,991 и 0,986 для выборок дикой 
и фермерской популяций соответственно.

Рис. 4. Результаты кластерного анализа выборок дикой (Wild) и фермерской (Farm) морф  
лисицы обыкновенной, выполненного в программе Structure  

для наиболее вероятного значения числа исходных генетических кластеров (K = 2) 
(результаты отсортированы по выборкам)

Fig. 4. Results of cluster analysis of samples of wild (Wild) and farm (Farm) morphs  
of the red fox, performed in the Structure programme  

for the most probable value of the number of clusters (K = 2) 
(results sorted by samples)


