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Норка американская включена в хозяйственно-экономическую деятельность Республики Бела-
русь, относится к ресурсным охотничьим видам, а также разводится на зверофермах для производ-
ства пушнины. Для расследования случаев незаконного промысла и хищений зверьков ради ценно-
го меха нами предложена идентифицирующая тест-система из 11 микросателлитных локусов ДНК.
Информативность тест-системы исследована на двух выборках фермерских норок и выборке из
территориально удаленной от зверохозяйств дикой популяции Mustela vison. Показано, что между дики-
ми и фермерскими норками имеются значимые генетические различия (Fst = 0.04397, P < 0.005), а веро-
ятности случайного совпадения 11-локусных генотипов, рассчитанные с учетом и без учета коэф-
фициента Fst, различаются на два порядка (1.84 × 10–8 и 1.39 × 10–10 соответственно). В разрезе кри-
миналистического ДНК-анализа это требует формирования референтных баз данных для каждой из
двух групп – отдельной базы для диких животных и отдельной базы для животных, разводимых в
фермерских хозяйствах.
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Американская норка Neovison vison Schreber,
1777 (syn.: Mustela vison, Neogale vison) – полувод-
ный хищник семейства Куньи, естественный аре-
ал которого занимает большую часть Северной
Америки. В Европу этот вид был завезен в начале
ХХ в., прежде всего для разведения на зверовод-
ческих фермах с целью получения меха.

Вселение и акклиматизация норки американ-
ской на территории Беларуси началась в 1953 г., и в
течение последующих пяти лет в различные водные
экосистемы страны было выпущено более 800 аме-
риканских норок, которые со временем рассели-
лись почти повсеместно и дали начало современ-
ной дикой популяции [1]. По данным Министер-
ства лесного хозяйства Республики Беларусь по
состоянию на 2021 г. численность этого нового для
нашей фауны вида составляет 24475 особей [2].

Кроме того, американская норка разводится в
зверохозяйствах для получения пушно-мехового
сырья, при этом в настоящее время у белорусских
производителей клеточной пушнины в разведении
преобладают породы скандинавской норки, шкур-
ки которых пользуются повышенным спросом.

Таким образом, можно констатировать, что в
Беларуси популяция американкой норки пред-
ставлена двумя искусственно изолированными
друг от друга сообществами (или субпопуляция-
ми): 1) дикими животными, завезенными с целью
развития охотничьего промысла и имеющими са-
мостоятельную историю расселения и естествен-
ное воспроизводство, и 2) “домашними” (фер-
мерскими), включающими зверьков, происходя-
щих от близкородственных маточных стад и
содержащихся в неволе на зверофермах, при раз-
ведении которых используются специальные се-
лекционные программы. С учетом результатов ис-
следования A.A. Valnisty et al. [3], в котором было
установлено, что мигранты с норковых ферм не
вносят существенного вклада в генофонд дикой по-
пуляции, можно ожидать, что каждое из этих двух
изолированных сообществ будет иметь специ-
фичную популяционно-генетическую структуру.

Применительно к экспертному ДНК-анализу
при необходимости идентификации образцов тка-
ней от незаконно добытых или похищенных норок
для достоверного сравнения генотипов образцов,
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относящихся к одной из двух групп (дикой или
домашней), наиболее целесообразно использо-
вать соответствующие ей частоты аллелей для рас-
чета вероятности случайного совпадения генотипов
(МР, Match Probability) [4]. Расчет МР проводится
на основе референтных баз данных, содержащих
сведения о частотах встречаемости аллелей иден-
тифицирующих ДНК-маркеров в исследованных
популяциях. В конечном счете достоверность и си-
ла индивидуальной идентификации будут зависеть
от наличия репрезентативной базы данных и ин-
формативности использованной панели локусов.

Исследования американской норки в контек-
сте экспертной ДНК-идентификации в Республике
Беларусь ранее не проводились. В связи с этим на-
шей целью была разработка эффективной и на-
дежной криминалистической панели на основе
ДНК-маркеров, обладающих достаточным уров-
нем полиморфизма и высокой разрешающей спо-
собностью при проведении идентификационных
исследований биологических образцов животных
вида Mustela vison. В ходе разработки решались за-
дачи по отбору кандидатных маркерных локусов,
формированию на их основе мультилокусной
тест-системы для генотипирования и определе-
нию стандартных популяционно-статистических
показателей, характеризующих идентификаци-
онный потенциал тест-системы. Для обоснова-
ния подходов к формированию референтных баз
данных и проведению вероятностных расчетов
особенности распределения частот аллелей ис-
следованных локусов изучали в двух группах жи-
вотных: диких, происходящих из свободно живу-
щей дикой популяции, и домашних, происходя-
щих из двух фермерских зверохозяйств. Дикая
выборка преимущественно включала образцы но-
рок из гомельской популяции, географически мак-
симально удаленной от звероферм, являвшихся ис-
точником образцов в домашней выборке.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Образцы биологического материала 
и выделение ДНК

Коллекция биологического материала (N = 101)
была представлена образцами животных из при-
родных популяций M. vison Гомельской (N = 19),
Гродненской (N = 1), Минской (N = 2) и Витеб-
ской (N = 2) областей и образцами разводимых в
неволе животных из двух зверохозяйств: Молодеч-
ненского сельскохозяйственного отделения произ-
водственного унитарного предприятия “Белкооп-
мех”, Минская область (N = 27); зверохозяйства
торгового унитарного предприятия “Белкоопвнеш-
торг Белкоопсоюза”, Гродненская область (N = 50).

Микросателлитные локусы

Микросателлитные (или STR) локусы отбира-
ли на основании анализа литературных данных, в
которых сообщалось о популяционно-генетиче-
ских исследованиях представителей семейства
Куньи (Mustelidae). Всего было апробировано че-
тыре группы STR-локусов: девять локусов, разра-
ботанных для норки американской (Mustela vison)
[5, 6], шесть – для выдры речной (Lutra lutra) [7],
восемь – для барсука обыкновенного (Meles meles)
[8] и семь – для ласки обыкновенной (Mustela ni-
valis) [9]. Скрининг проводили по следующим ос-
новным критериям: температура отжига прайме-
ров, тип тандемного повтора (предпочтение отда-
вали микросателлитам с простыми тандемными
повторами), уровень аллельного разнообразия,
гетерозиготность (H). Также учитывали диапазо-
ны размеров аллелей микросателлитов для воз-
можности их плексирования в одной ПЦР. Для
оценки информативности при включении в тест-
систему каждый из кандидатных локусов сначала
проверяли на небольшой тестовой выборке об-
разцов M. vison (N = 5) в монолокусной реакции,
и при условии ее успешности далее оценивали их
совместную амплифицируемость в мультилокус-
ной ПЦР (мПЦР).

Оптимизация ПЦР и амплификация

Оптимизацию мПЦР проводили с использова-
нием контрольных образцов, которые были про-
тестированы в монолокусных ПЦР при отборе
микросателлитных локусов. Прямые праймеры
для всех локусов были модифицированы в 5'-поло-
жении флуоресцентными метками (6FAM, R6G,
TMR или ROX, АО “ГенТерра”, РФ). Праймеры
смешивали в различных пропорциях и амплифи-
цировали при различных диапазонах температур
отжига и количестве циклов ПЦР до достижения
оптимальной интенсивности пиков и гетерози-
готного баланса. Успешность мПЦР оценивали
по конкордантности генотипов контрольных об-
разцов, исследованных ранее в одноименных ло-
кусах в моноплексной ПЦР. После оптимизации
тест-системы амплификацию проводили в следу-
ющих условиях: 1× ПЦР-буфер-Б, 1.5 мM MgCl2,
0.2 мM dNTPs, 1 ед. акт. SynTaq-полимеразы
(НПК “Синтол”, РФ), смесь праймеров (АО “Ген-
Терра”, РФ), 1 нг ДНК.

Мультилокусную ПЦР проводили на термо-
циклере С1000 (Bio-Rad, США) со следующими па-
раметрами циклирования: 1 цикл (95°C, 10 мин),
34 цикла (95°C, 30 с → 61°С, 30 с → 72°C, 30 с),
1 цикл (72°C, 30 мин → 4°C, t = ∞).
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ЛУКАШКОВА и др.

Капиллярный электрофорез
Амплифицированные продукты мПЦР детек-

тировали методом капиллярного электрофореза на
генетическом анализаторе АВ3500 (Thermo Fischer
Scienific, США). Для разделения продуктов мПЦР
использовали полимер POP-4 и капилляры 36 см
(Thermo Fisher Scientific), время инъекции 15 с
при 1.2 кВ для всех образцов. Размер фрагментов
определяли относительно внутреннего размерно-
го стандарта Orange500DNA Size Standard (Nima-
Gen, Нидерланды). Генотипы образцов опреде-
ляли с использованием программного обеспечения
GeneMapper ID-X 1.4 (Thermo Fisher Scientific).
Чтобы предотвратить ошибки генотипирования
из-за возможного загрязнения и смещений би-
нов, в каждый анализ включали один положи-
тельный и один отрицательный контроль ПЦР.

Создание маркерной панели 
для идентификации аллелей

Маркерную панель для аллелей каждого локу-
са создавали с использованием опции Panel Man-
ager специализированной программы GeneMap-
per ID-X v1.4 на основе результатов электрофорети-
ческого разделения продуктов ПЦР, полученных
генотипированием тестовой группы образцов M. vi-
son. На основе анализа пиков выявляемых аллелей
для каждого маркера формировался набор “бинов”,
который позволял бы идентифицировать все воз-
можные варианты аллелей. Назначение “бинов”
для идентификации аллелей проводилось в соот-
ветствии с их молекулярным размером, опреде-
ленным относительно Orange500DNA Size Stan-
dard (NimaGen, Нидерланды).

Характеристика локусов 
и популяционные исследования

Всех исследованных американских норок
(N = 101) изначально рассматривали как единую
региональную популяционную выборку Mustela vi-
son (MV_R). Для того, чтобы оценить уровень мо-
лекулярно-генетического разнообразия белорус-
ской популяции норки американской, популяци-
онные параметры рассчитывали суммарно для
всех животных и отдельно для каждой из трех ло-
кальных выборок, сформированных с учетом
1) отнесения животных к дикой или фермерской
популяции и 2) административной принадлежно-
сти фермерского хозяйства. Таким образом, одна
локальная выборка включала 24 норки, добытые
из дикой популяции (MV_W); вторая локальная
выборка включала 27 фермерских животных из
Минской области (MV_F1); третья локальная вы-
борка включала 50 фермерских животных из Грод-
ненской области (MV_F2).

Базовые статистические параметры популяци-
онной генетики, включая количество аллелей на

локус, количество аллелей на выборку, наблюдае-
мую (Ho) и ожидаемую (He) гетерозиготность, ко-
эффициент инбридинга (F), количество приват-
ных аллелей, частоты встречаемости аллелей мар-
керов для каждой выборки, соответствие
наблюдаемого распределения генотипов для каж-
дого отдельного локуса равновесию Харди–
Вайнберга (HWE), рассчитывали с использовани-
ем программы GeneAlEx 6.5 [10]. Неравновесие
по сцеплению (LD) между парами локусов оцени-
вали с помощью программного пакета Arlequin
v3.5.1.3 [11]. Уровень генетической подразделенно-
сти популяции (Fst) вычисляли методом анализа мо-
лекулярной дисперсии (Analysis of Мolecular Vari-
ance, AMOVA). Генетические взаимоотношения
популяций дополнительно исследовали с исполь-
зованием принципа главных компонент (Principal
Component Analysis, PCoA) с использованием
программы GeneAlEx 6.5 [12]. Ожидаемые ча-
стоты нулевых аллелей рассчитывали с помощью
программы Micro-Checker v2.2.3 [13]. Результаты
множественных сравнений корректировали с ис-
пользованием поправки Бонферрони [14].

Вероятности случайного совпадения профи-
лей двух образцов (Random Match Probability, MP)
рассчитывали с использованием правила умно-
жения частот генотипов, рассчитанных двумя ме-
тодами на основе рекомендаций 4.1 и 4.2 Нацио-
нального исследовательского совета США (NRCII,
US National Research Council) [4]. Расчет МР с уче-
том субструктуры популяции проводили в про-
граммном пакете MS Excel 2016 на основе эмпи-
рически установленного значения Fst.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
Выбор микросателлитных локусов

Всего для разработки системы ДНК-анализа на-
ми было исследовано 30 микросателлитных локусов
на тестовой группе из 24 американских норок.

В ходе апробации девяти маркеров норки аме-
риканской – Mvi1321, Mvi1341, Mvi1354, Mvi1381,
Mvi1271, Mvis002, Mvis022, Mvis072, Mvis075 уста-
новлено, что рекомендуемые в литературе для
каждого из маркеров условия ПЦР обеспечивают
достаточное для успешной регистрации количе-
ство нарабатываемого ПЦР-продукта и стабиль-
ную воспроизводимость результатов генотипиро-
вания. Все девять локусов были полиморфными и
имели от четырех (Mvis002) до восьми (Mvi1321,
Mvi1341, Mvis075) аллелей у животных, представ-
ляющих белорусскую популяцию норки амери-
канской. Выявляемые аллельные диапазоны ис-
следованных локусов соответствовали описан-
ным в литературе [5, 6].

Из шести протестированных локусов выдры
речной три локуса – Lut604, Lut457 и Lut818 были
полиморфными, при этом максимальное количе-
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ство аллелей было выявлено для локуса Lut604
(семь аллелей). В трех локусах (Lut833, Lut717 и
Lut615) все животные исследованной выборки
имели гомозиготные генотипы (123, 150, 217 пн со-
ответственно). Выявленный в нашем исследовании
характер проявления микросателлитных маркеров
выдры речной при их переносе на норку амери-
канскую согласуется с данными исследования [7],
авторы которого наблюдали существенно более
низкий полиморфизм локусов L. lutra у четырех
видов куньих – куницы лесной, норки американ-
ской, барсука и росомахи.

Уровень полиморфизма микросателлитных ло-
кусов барсука обыкновенного (Meles meles) Mel16,
Mel246, Mel15, Mel538, Mel09, Mel203, Mel522, Mel08
при переносе на норку американскую также был
невысоким. Так, из восьми исследованных локу-
сов в трех – Mel15, Mel16 и Mel538, в тестовой вы-
борке было обнаружено от трех до четырех алле-
лей; локусы Mel09 и Mel522 проявлялись как мо-
номорфные (у всех норок амплифицировались
одним фрагментом с размерами 161 и 196 пн соот-
ветственно); локусы Mel246, Mel08 и Mel203 не
амплифицировались у целевого вида. Ни один из
шести исследованных микросателлитных локу-
сов ласки обыкновенной (Mustela nivalis) – Mn6.9,
Mn1.27, Mn3.6, Mn6.14, Mn1.6, Mn4.14 не ампли-
фицировался специфически у норки американ-
ской: наблюдалось либо полное отсутствие ам-
пликонов, либо большое количество неспецифи-
ческих фрагментов.

По результатам проведенного скрининга в раз-
работку криминалистической панели для геноти-
пирования белорусской популяции норки амери-
канской из 30 кандидатных локусов включены сле-
дующие 15: Mvi1321, Mvi1341, Mvi1354, Mvi1381,
Mvi1271, Mvis002, Mvis022, Mvis072, Mvis075, Lut604,
Lut457, Lut818, Mel15, Mel16 и Mel538, базовыми
среди них были Mvi- и Mvis-локусы. В ходе пред-
варительного тестирования 15 локусов в различ-
ных мультилокусных композициях четыре кан-

дидатных локуса Lut457, Mel15, Mel16 и Mel538
были исключены из панели по причине перекры-
вания аллельных диапазонов, несовместимости с
базовыми локусами по условиям ПЦР и темпера-
турным параметрам амплификации или высокого
гетерозиготного дисбаланса. Сформированная фи-
нальная тест-система включала 11 микросателлит-
ных локусов (девять базовых Mvi- и Mvis-локусов,
разработанных непосредственно для норки аме-
риканской, и два дополнительных Lut-локуса, ви-
дом-источником которых является речная выдра).
Характеристики входящих в тест-систему локусов
приведены в табл. 1. Все 11 локусов соответствовали
установленным критериям качества, успешно ам-
плифицировались в составе одной мультиплексной
ПЦР, характеризовались относительно высокой ге-
терозиготностью и большим количеством аллелей в
исследованной выборке. При использовании четы-
рех различных флуоресцентных красителей 6FAM,
R6G, TMR и ROX для мечения праймеров и Nima-
Gen для размерного стандарта продукты амплифи-
кации всех локусов детектировались в четырех
спектральных каналах генетического анализатора
без перекрывания аллельных диапазонов (рис. 1).

Генетический полиморфизм 
11 микросателлитных локусов

Параметры генетического разнообразия 11 мик-
росателлитных локусов, такие как количество ал-
лелей на локус (Na), количество эффективных ал-
лелей на локус (Ne), наблюдаемая (Ho) и ожидаемая
(He) гетерозиготность, коэффициент инбридинга
(F), рассчитанные в среднем на всю региональ-
ную популяционную выборку M. vison (N = 101),
представлены в табл. 1.

Суммарно у исследованных американских но-
рок в 11 локусах было идентифицировано 80 алле-
лей. Количество аллелей варьировало от трех до 11 и
в среднем по всем локусам составило 6.24. Локаль-
ные выборки практически не различались между

Рис. 1. Результаты исследования 11 микросателлитных локусов у норки американской на генетическом анализаторе
АВ3500.
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собой по среднему числу аллелей на локус (Na) и
суммарному количеству выявленных аллелей, а на-
блюдаемые незначительные различия, вероят-
но, являлись результатом несовпадения численно-
сти животных в каждой из группировок (табл. 2). В
локальной выборке MV_F2 с максимальной чис-
ленностью (N = 50) идентифицирован 71 аллель,
в двух других – MV_W (N = 24) и MV_F1 (N = 27)
выявлено 67 и 68 аллелей соответственно.

В общей региональной выборке самое низкое
и самое высокое количество эффективных алле-
лей (Ne) имели локусы Mvis002 и Mvis075 – 1.58 и
4.66 соответственно. Во всех трех группах эффек-
тивное число аллелей было в 1.5–2 раза ниже, чем
наблюдаемое, при этом самое низкое среднее
значение Ne (2.85) зарегистрировано в локальной
выборке MV_F1 (фермерские животные), а самые
высокие средние показатели генетической измен-
чивости отмечены в локальной выборке MV_W,
представляющей дикую популяцию амерканской
норки в Беларуси (Ne = 3.86). Для диких живот-
ных также характерны наиболее высокие средние
значения наблюдаемой (Ho) и ожидаемой (He) гете-
розиготности по исследованным 11 микросателлит-
ным локусам, при том что эти показатели во всех
выборках были выше 50%. В среднем Ho состави-
ла 0.622 и варьировала от 0.552 в популяции MV_F1
до 0.705 в дикой выборке MV_W, He изменялась
от 0.607 (MV_F1) до 0.711 (MV_W). Таким обра-
зом, все рассчитанные генетические параметры
демонстрируют, что выборка диких норок харак-
теризуется большим генетическим разнообрази-
ем по сравнению с двумя локальными группами
фермерских норок.

Значения коэффициента инбридинга (F) на
уровне вида варьировали от –0.05 у локуса Mvi1381
до 0.16 у локуса Lut818 и составили в объединен-
ной выборке 0.062 (табл. 2). Положительное сред-
нее значение F указывает на недостаток гетерози-
гот в каждой из групп американской норки. Основ-
ной вклад в редукцию средней гетерозиготности
вносят фермерские животные – дефицит гетерози-
гот в выборках MV_F1 и MV_F2 составил 9.7 и 8.1%
соответственно, что на порядок выше, чем в дикой
выборке MV_W (0.08%). Высокий положительный
уровень инбридинга у норок из фермерских хо-
зяйств может быть связан с эффектом генетическо-
го дрейфа, который обусловлен недостаточным
числом производителей, используемых в процессе
разведения и/или родственным спариванием.

Всего у исследованных американских норок
выявлено 20 приватных аллелей, 13 из которых
присутствовали только у фермерских животных
(“домашние аллели”) и семь – только у диких
(“дикие аллели”). Максимальное число приват-
ных аллелей детектировано в локусе Mvi1354 – 5.

Распределение приватных аллелей внутри двух
локальных выборок фермерских животных раз-

личалось незначительно. В выборке MV_F1 из 13
“домашних аллелей” идентифицировано девять, в
выборке MV_F2 – 12. Восемь аллелей являются об-
щими для обеих фермерских выборок (Mvi1321-88,
Mvi1321-106, Mvi1341-162, Mvi1341-168, Mvis075-
133, Mvis072-265, Mvi1354-196, Mvi1354-198). Че-
тыре аллеля Mvis002-175, Mvis002-189, Mvi1354-186,
Mvi1381-191 обнаружены только в MV_F2, один
Mvi1381-195 – только в MV_F1.

Информация о частотах встречаемости при-
ватных аллелей в исследованных выборках сум-
мирована в табл. 3. Из 20 приватных аллелей во-
семь (40%) имеют частоту встречаемости выше 0.05.
Наиболее информативными маркерными аллеля-
ми для животных из зверохозяйств являются два –
Mvi1341-162 (средняя частота в домашней выбор-
ке 0.149) и Mvis072-265 с частотой 0.162, которые в
совокупности встречаются у 30% домашних но-
рок. Хорошим маркерным аллелем “дикой” груп-
пы является Mvi1354-194, характерный для 27%
американских норок из природной популяции.
Приватные аллели с высокой частотой встречае-
мости могут быть использованы в дальнейшем
для идентификации биологических образцов по
их принадлежности дикому или домашнему жи-
вотному. Высокая пропорция приватных аллелей
(10.4% от их общего числа у диких норок и 17.8% – у
домашних) указывает на то, что дикие и фермер-
ские американские норки в Беларуси имеют спе-
цифичные генофонды.

Распределение аллелей и генотипов 
в популяционных выборках

В объединенной выборке американской нор-
ки в пяти локусах – Mvi1341, Lut604, Lut818,
Mvi1354, Mvis022 отмечено достоверное откло-
нение (P < 0.05) распределения частот генотипов от
равновесия Харди–Вайнберга (HWE). При введе-
нии поправки Бонферрони на множественность
сравнений (для набора из 11 тестов фактический
уровень значимости равен 0.0045) статистически
достоверное отклонение от HWE сохраняется для
двух локусов – Mvis072 и Lut818 (данные пред-
ставлены в табл. 1). Две локальные популяции –
дикая и одна фермерская MV_F1 находятся в рав-
новесии по всем локусам. Для второй фермер-
ской популяции MV_F2 зарегистрировано откло-
нение от HWE в четырех локусах (Mvis072, Lut604,
Lut818, Mvi1381). После введения поправки Бон-
феррони для этой фермерской популяции досто-
верное отклонение от HWE сохранилось для двух
локусов – Mvis072 и Lut818. Одной из наиболее
вероятных причин отклонения двух локусов от
HWE в популяционной выборке MV_F2 является
высокая ожидаемая частота нулевых аллелей. Так,
для локуса Mvis072 зарегистрирован недостаток ге-
терозигот всех типов (гетерозиготы, включающие
все зарегистрированные для выборки аллельные
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Таблица 2. Генетическое разнообразие трех локальных выборок норки американской (M. vison) в Беларуси

Популяция Локус Na Ne Ho He F PHWE NAF

MV_W (дикая)
N = 24

Mvi1321 8 6.857 0.917 0.854 –0.073 0.6123 0.00

Mvi1341 8 4.608 0.625 0.783 0.202 0.0154 0.08

Mvis002 4 2.129 0.542 0.530 –0.021 0.1903 0.00

Mvis075 8 4.000 0.792 0.750 –0.056 0.6052 0.00

Mvi1271 6 4.085 0.750 0.755 0.007 0.6141 0.00

Mvis072 6 3.388 0.875 0.705 –0.241 0.6946 0.00

Lut604 7 3.182 0.625 0.686 0.089 0.3260 0.00

Lut818 3 2.083 0.500 0.520 0.038 1.0000 0.00

Mvi1354 7 4.721 0.667 0.788 0.154 0.3673 0.00

Mvi1381 5 3.470 0.750 0.712 –0.054 0.5230 0.00

Mvis022 5 3.866 0.708 0.741 0.044 0.0856 0.00

Среднее
(S.D.)

6.091
(0.513)

3.855
(0.397)

0.705
(0.039)

0.711
(0.031)

0.008
(0.036)

MV_F1 (фермерская F1)
N = 27

Mvi1321 8 2.751 0.593 0.636 0.069 0.1370 0.00

Mvi1341 8 3.383 0.593 0.704 0.159 0.1387 0.00

Mvis002 3 1.395 0.259 0.283 0.085 0.5443 0.00

Mvis075 9 4.658 0.815 0.785 –0.038 0.4505 0.00

Mvi1271 6 3.673 0.630 0.728 0.135 0.0369 0.00

Mvis072 6 2.514 0.556 0.602 0.077 0.4706 0.00

Lut604 7 3.306 0.593 0.698 0.150 0.1416 0.00

Lut818 3 2.922 0.593 0.658 0.099 0.5125 0.00

Mvi1354 7 1.701 0.333 0.412 0.191 0.0205 0.00

Mvi1381 6 3.122 0.704 0.680 –0.035 0.9861 0.00

Mvis022 5 1.976 0.407 0.494 0.175 0.1192 0.00

Среднее
(S.D.)

6.182
(0.585)

2.855
(0.283)

0.552
(0.049)

0.607
(0.046)

0.097
(0.023)

MV_F2 (фермерская F2)
N = 50

Mvi1321 9 4.082 0.740 0.755 0.020 0.5209 0.00

Mvi1341 8 4.125 0.700 0.758 0.076 0.1380 0.00

Mvis002 4 1.226 0.200 0.185 –0.083 1.0000 0.00

Mvis075 9 5.325 0.780 0.812 0.040 0.4294 0.00

Mvi1271 6 4.125 0.680 0.758 0.102 0.3295 0.00

Mvis072 6 3.081 0.500 0.675 0.260 0.0006 0.01

Lut604 7 3.943 0.680 0.746 0.089 0.0361 0.00

Lut818 3 2.985 0.440 0.665 0.338 0.0014 0.17

Mvi1354 8 2.887 0.680 0.654 –0.040 0.3175 0.00

Mvi1381 6 3.394 0.740 0.705 –0.049 0.0386 0.00

Mvis022 5 2.828 0.560 0.646 0.134 0.1113 0.00

Среднее
(S.D.)

6.455
(0.593)

3.455
(0.317)

0.609
(0.052)

0.669
(0.051)

0.081
(0.039)
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варианты), при этом ожидаемая доля нулевых ал-
лелей в локусе может достигать 11%. Для локуса
Lut818 количество предполагаемых нулевых алле-
лей достигает 17%, также для этого локуса отме-
чен недостаток гетерозигот, аллельные варианты
которых различаются на один тандем, что может
свидетельствовать о наличии ошибок генотипи-
рования, связанных со статтер-эффектом. При
пересчете на общую региональную выборку ожи-
даемая популяционная частота нулевых аллелей
для всех локусов <12%, что согласно исследова-
ниям A.C. Kelly et al. [15] является приемлемым
уровнем, который существенно не влияет на по-
пуляционные частоты аллелей, но может приво-
дить к ложному исключению родства. Таким обра-
зом, экспертам рекомендуется с осторожностью
интерпретировать гомозиготные генотипы в локу-
сах Mvis072 и Lut818, особенно при генотипиро-
вании образцов ДНК плохого качества, являющих-
ся дополнительным источником ошибок. Рассчи-
танные для общей выборки ожидаемые частоты

нулевых аллелей (NAF, Null Allele Frequency) для
каждого локуса приведены в табл. 1.

Анализ неравновесия по сцеплению (LD) для
11 локусов в совокупной региональной выборке
Mustela показал вероятное наличие 23 пар сцеп-
ленных локусов. Чтобы проверить это предполо-
жение, анализ на сцепленность был выполнен от-
дельно для каждой из локальных групп, как было
описано в работе [16] при разработке микросател-
литной панели для белохвостых оленей. При оцен-
ке LD на локальном уровне количество вероятных
групп сцепления существенно снижалось – до
пяти в дикой популяции (MV_W), трех в фермер-
ской MV_F1 и 14 в фермерской MV_F2, при этом
ни один из блоков сцепленных локусов не был
общим для всех трех популяций. Это наблюдение
позволяет предположить, что вероятнее всего в
геноме норки американской все 11 локусов насле-
дуются независимо. Для достоверного исключе-
ния неравновесного сцепления локусов требуются
дополнительные исследования семейных групп,

Таблица 3. Частоты встречаемости приватных аллелей в исследованных выборках норки американской (M. vison)

Примечание. * По отношению к выборке диких животных; жирным шрифтом выделены приватные аллели с частотой ≥5%.

Локус Аллели Дикие животные
N = 24

Все фермерские 
животные

N = 77

Фермерские (F1)
N = 27

Фермерские (F2)
N = 50

Mvi1321 88 0.0195 0.0185 0.0400
104 0.0208
106 0.0325 0.0370 0.0100

Mvi1341 150 0.0625
160 0.0208
162 0.1494 0.2037 0.1200
168 0.0844 0.0926 0.0800

Mvi002 175 0.0130 0.0200
185 0.0417
189 0.0065 0.0100

Mvi075 133 0.0130 0.0185 0.0100

Mvi072 261 0.0625
265 0.1623 0.1296 0.1800

Mvi1354 186 0.0065 0.0100
188 0.0625
194 0.2708
196 0.0390 0.0370 0.0400
198 0.0584 0.0185 0.0800

Mvi1381 191 0.0065 0.0100
195 0.0065 0.0185

Число приватных аллелей 20 7 13 9* 12*

% от общего числа аллелей 25.0 10.4 17.8 13.2 16.9
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однако получить такие данные очень сложно, осо-
бенно для диких животных.

Генетическая дифференциация 
исследованных выборок

Поскольку наблюдаемое достоверное отклоне-
ние от HWE в объединенной выборке американ-
ской норки может быть обусловлено ее подразде-
ленностью, был проведен анализ генетических
различий между локальными группировками мето-
дом молекулярной дисперсии (AMOVА). Согласно
полученным данным 4.4% генетического разнооб-
разия в совокупной выборке норки американской
обеспечиваются различиями между локальными
популяциями (Fst = 0.04397, P < 0.005). При объеди-
нении норок двух ферм в одну группу индекс Fst,
характеризующий различия между группами ди-
кой и домашней норки, достоверно увеличивался
до 0.05617 (P < 0.005), при этом на различия между
двумя популяциями фермерских животных при-
ходилось около 1% всего генетического разнооб-
разия (Fst = 0.01109, P < 0.005), что свидетельству-
ет о том, что дикие и домашние норки различаются
между собой в большей степени, чем две локальные
популяции животных, выращенных в неволе. Эти
наблюдения подтверждаются данными парных
сравнений Fst для трех локальных выборок (табл. 4),
а также данными визуализации генетических рас-
стояний методом анализа главных компонент PCoA
(рис. 2). Кластеризация выборок норки амери-
канской по 11 микросателлитным локусам пока-
зывает, что в массиве генотипов выделяются ге-
нотипы диких норок, образующие достаточно
компактную группу в нижней части диаграммы,

ограниченно перекрывающуюся с единым обла-
ком генотипов двух фермерских популяций, за-
нимающих верхнюю часть поля диаграммы.

Анализ различий в распределении генетиче-
ских признаков между исследованными популя-
ционными выборками норки американской поз-
волил выявить статистически достоверную разницу
между частотами аллельных вариантов дикой и до-
машней групп в восьми из 11 локусов – Mvi1341,
Mvis002, Mvis075, Lut604, Lut818, Mvi1354, Mvi1381,
Mvis022 (P < 0.0045 с учетом поправки Бонферро-
ни), при этом распределение аллелей в двух попу-
ляциях фермерских норок (MV_F1 и MV_F2) до-
стоверно не различалось.

Таким образом, с использованием различных
статистических подходов по результатам изуче-
ния полиморфизма 11 микросателлитных локусов
установлена невысокая, но достоверная генети-
ческая дифференциация между дикими и фермер-
скими норками, что с учетом наличия приватных
аллелей указывает на неоднородность генетиче-
ской структуры белорусской популяции M. vison,
обусловленную существованием этого вида в
“дикой” и “домашней” формах.

Таблица 4. Значения попарных Fst для трех локальных
выборок американской норки из Беларуси

* Р < 0.05.

Выборки MV_W MV_F1 MV_F2

MV_W – * *
MV_F1 0.0742 – *
MV_F2 0.0627 0.0130 –

Рис. 2. Данные визуализации генетических расстояний между дикими и фермерскими норками, полученные методом
анализа главных компонент PCoA. Голубые круги – дикие норки; красные квадраты и зеленые треугольники – две
фермерские группы.

Фермерские

Дикие
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Следует отметить, что похожие результаты бы-
ли получены при изучении американских норок,
обитающих в других регионах. Так, A. Michalska-
Parda et al. [17] установили, что в Польше дикие и
домашние норки принадлежат к двум генетиче-
ски близким, но отдельным группам (88% норок,
отобранных из дикой популяции, были отнесены
к дикой группе, тогда как остальные 12% – к нор-
кам, разводимым в фермерских хозяйствах). В ра-
боте K.Y. Morris et al. [18] были обнаружены суще-
ственные различия между дикими и фермерскими
американскими норками в Канаде, в частности со-
держащиеся в неволе животные по сравнению с
дикими имели другие частоты и меньшее количе-
ство аллелей как в нейтральных, так и в функци-
ональных локусах.

В разрезе криминалистического ДНК-анализа
выявленная генетическая дифференциация по-
пуляции M. vison требует формирования отдель-
ных баз частот аллелей для диких и фермерских
животных. В случае, когда принадлежность живот-
ного к одной из групп известна, для расчета вероят-
ности случайного совпадения генотипов (МР)
должна использоваться соответствующая рефе-
рентная база. Когда же происхождение животно-
го неизвестно, корректно применять консерва-
тивную процедуру расчета МР с использованием
поправки на генетическую дифференциацию по-
пуляций, руководствуясь рекомендациями Нацио-
нального исследовательского совета США (NRCII)
[4]. Средние значения вероятности случайного
совпадения генотипов двух неродственных осо-
бей американской норки были рассчитаны нами
каждым из двух подходов и для сравнения пред-
ставлены в табл. 5. Как видно, средние значения

МР, рассчитанные для всех 11 локусов сформиро-
ванной тест-системы с учетом и без учета коэффи-
циента Fst, различаются на два порядка (1.84 × 10–8 и
1.39 × 10–10 соответственно). Таким образом, не
используя корректирующее Fst при оценке веро-
ятности случайного совпадения генотипов в под-
разделенной популяции мы будем недооценивать
МР, получая кажущуюся более низкую вероятность
случайного совпадения двух профилей. Сред-
ние значения МР, рассчитанные на основе гено-
типов диких и домашних животных, отличаются
более чем на один порядок, также наглядно де-
монстрируя, что использование неадекватной ре-
ферентной базы данных при идентификацион-
ных исследованиях может привести к снижению
дискриминирующей способности метода.

С учетом представленных выше фактических
данных для корректного использования иденти-
фицирующей тест-системы из 11 микросателлит-
ных локусов в экспертной практике в Республике
Беларусь частоты встречаемости аллелей данных
локусов были рассчитаны для общей региональ-
ной популяции американской норки и для каж-
дой из групп (“дикой” и “фермерской”) (табл. 6).
Для учета популяционной стратификации при
невозможности отнесения исследуемых образцов
к одной из групп частоты генотипов могут быть
рассчитаны с поправкой на эмпирически уста-
новленный коэффициент Fst = 0.044, что, как бы-
ло показано, позволит учитывать максимально
возможные различия между двумя группами аме-
риканских норок.

Необходимость формирования надежных ре-
ферентных баз данных для видов животных, по-

Таблица 5. Средние значения вероятности случайного совпадения (МР) генотипов двух неродственных особей
норки американской

Примечание. СМР – совокупности по всем локусам.

Локус MP МРдик. МРдом. MPF (Fst = 0.044)

Mvi1321 0.0711 0.0729 0.1007 0.1402
Mvi1341 0.0856 0.1146 0.1017 0.1458
Mvis002 0.5067 0.3229 0.6168 0.5834
Mvis075 0.0548 0.1076 0.0632 0.1109
Mvi1271 0.0952 0.1146 0.1020 0.1546
Mvis072 0.1413 0.1528 0.1766 0.2229
Lut604 0.1120 0.1563 0.1233 0.1706
Lut818 0.1818 0.3056 0.1763 0.2541
Mvi1354 0.1669 0.0868 0.2262 0.2272
Mvi1381 0.1091 0.1493 0.1334 0.1755
Mvis022 0.1656 0.1458 0.2157 0.2337

CMP 1.39 × 10–10 4.59 × 10–10 1.02 × 10–9 1.84 × 10–8

1 из… 7164613059 2179968313 982841075 54318664
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падающих в сферу судебно-экспертных исследова-
ний, и выбора адекватных методов статистических
расчетов, которые целесообразно использовать для
оценки МР, широко обсуждается в работах зару-
бежных авторов. Например, были разработаны
тест-системы и обоснованы подходы к расчету МР с
использованием референтных баз для косуль в
Шотландии [19], подвидов североамериканских бе-
лохвостых и чернохвостых оленей в Канаде [20, 21],
популяций благородных оленей в Венгрии [22]. Ра-
нее нами также были разработаны репрезентатив-
ные базы данных частот аллелей STR-локусов, учи-
тывающие генетическую дифференциацию диких
кабанов и домашних свиней [23] и региональную
структуру популяций диких парнокопытных – ло-
сей и косуль Беларуси [24]. В настоящей работе на
примере норки американской (M. vison) продемон-
стрировано влияние структуры популяции на веро-
ятность случайного совпадения профилей ДНК и
обоснована значимость включения Fst в расчет МР.

Идентификационный 
потенциал 11 микросателлитных локусов 

в белорусской популяции норки американской
Рассчитанная на основе частот встречаемости

аллелей 11 STR-локусов в “дикой” популяции сред-
няя вероятность того, что две выбранные случай-
ным образом особи норки американской будут
иметь одинаковый мультилокусный генотип, рав-
на 4.59 × 10–10 (т.е. случайное совпадение геноти-
па возможно с одной из 2 × 109 норок). С учетом
численности дикой популяции М. vison в Респуб-
лике Беларусь, составляющей по состоянию на
2021 г. 24475 особей [2], идентифицирующая спо-
собность 11 STR-локусов разработанной тест-си-
стемы более чем достаточна для применения в
экспертном ДНК-анализе.

По результатам апробации 30 микросателит-
ных локусов, разработанных для представителей
семейства Куньи, сформирована 11-локусная па-
нель, которая обладает достаточным уровнем по-
лиморфизма и высокой разрешающей способно-
стью при проведении идентификационных иссле-
дований биологических образцов животных вида
норка американская (M. vison) Республики Бела-
русь. Суммарно в исследованных выборках из бело-
русской популяции американских норок для 11 ло-
кусов идентифицировано 80 аллелей, при этом в
среднем на локус приходится 6.24 аллеля, а на-
блюдаемая гетерозиготность варьирует от 30 до
80%. Исследованная выборка из дикой популя-
ции американской норки генетически более раз-
нообразна по сравнению с фермерскими живот-
ными. Установленные параметры генетического
разнообразия девяти базовых Mvi- и Mvis-локусов
разработанной тест-системы существенно не от-
личаются от значений, полученных на популяци-
ях американских норок из Канады [6] и США [5].

Показано, что, несмотря на генетическую бли-
зость диких и фермерских норок, формирующих
популяцию животных вида M. vison в Беларуси,
для каждой из этих двух исследованных групп ха-
рактерна специфичная популяционно-генетиче-
ская структура. Применительно к криминалисти-
ческому ДНК-анализу это требует при расчете МР
использовать либо частоты аллелей, специфич-
ные для соответствующей группы (дикой или фер-
мерской), либо частоты для всей популяции с кор-
ректировкой на эмпирически установленное зна-
чение Fst. На значимость учета происхождения
биологических образцов от одной из групп при
оценке МР указывают выявленные различия в
распределении аллельных частот в исследован-
ных выборках диких и фермерских норок. Все
рассчитанные значения МР в дикой и домашней
популяциях норки американской на несколько
порядков превышают установленный в настоя-
щее время уровень дискриминационного потенци-
ала (выше, чем один из 1 млн), обеспечивая убеди-
тельную поддержку в суде гипотезы о неслучай-
ном совпадении сравниваемых генотипов [25].

Проведенное исследование ориентировано в
первую очередь на судебно-экспертный анализ
биологических образцов животных вида норка аме-
риканская; сформированная панель идентифици-
рующих ДНК-маркеров может быть использована
для изучения генетического разнообразия и мони-
торинга диких популяций Mustela vison, а также для
генетической паспортизации фермерских живот-
ных, установления достоверности происхожде-
ния потомства и оценки эффективности ведения
селекционной работы в фермерских хозяйствах.

Данная работа тематически продолжает и раз-
вивает проводимые в Республике Беларусь иссле-
дования в области судебного ДНК-анализа объек-
тов животного происхождения, способствуя стан-
дартизации подходов к статистическому анализу
данных и приведению их в соответствие с между-
народной практикой [26].

Целью дальнейших исследований является по-
иск наиболее информативных микросателлитных
маркеров для создания тест-систем, адаптирован-
ных к работе с “криминалистическими” образца-
ми, и подбор ДНК-маркеров для видовой иденти-
фикации и установления половой принадлежно-
сти Mustela vison.

Авторы выражают благодарность всем охото-
ведам и охотникам за сбор образцов, а также пер-
сонально В.В. Козловскому (заместителю началь-
ника управления охоты, рыболовства и туризма
республиканского государственно-общественного
объединения “Белорусское общество охотников
и рыболовов”), И.С. Юрченко (заведующему от-
делом экологии фауны государственного приро-
доохранного научно-исследовательского учрежде-
ния “Полесский государственный радиационно-
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пушнина”) за помощь в формировании коллек-
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Informative Relevance of 11 Microsatellite Loci for Forensic DNA-Identification 
of Wild and Farm American Minc (Mustela vison) in Belarus

V. M. Lukashkovaa, *, A. A. Spivaka, and S. A. Kotovaa

aScientific and Practical Center of the of the State Committee of Forensic Examinations 
of the Republic of Belarus, Minsk, 220114 Republic of Belarus
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American mink is involved in economic activity of the Republic of Belarus since it belongs to resource hunt-
ing species as well as breeds for fur production. We propose identification test system consisting of 11 micro-
satellite DNA loci designed for forensic investigation of cases of illegal hunting and animals stealing for pre-
cious furs. Informative relevance of the test system studied using two samples of farm minks and a sample
from a wild population of M. vision geographically isolated from fur farms. The significant genetic differences
between wild and farmed minks (Fst = 0.04397, P < 0.05) showed with random match probabilities of 11-locus
genotypes calculated with and without taking into account the Fst value differing by two orders (1.84 × 10–8

and 1.39 × 10–10 respectively). As concerned to forensic DNA analysis, the reference databases should be
formed for wild and farm animals separately.

Keywords: American mink, DNA markers, identification, genetic diversity, allele frequencies, reference da-
tabase.


