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Генетический анализ внутривидовой и 
популяционной структуры

Проводится путем сравнения частот аллелей тех или иных 
участков генома (локусов) в выборках особей, 

соответствующих группам сравнения.
 

Как правило, используются некодирующие участки или третьи 
позиции в триплетах, мутации в которых полагаются 

селективно-нейтральными.

Чем больше локусов и чем изменчивей локус (большое число 
аллелей), тем надежней результат. 

Требуются репрезентативные выборки
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Фундаментальные направления, для разработки которых 
используются данные о генетических различиях между 

популяциями морских млекопитающих

1. Микроэволюционные процессы в популяциях при отсутствии 
физических преград для перемещения всех особей в пределах всего 

ареала вида. 
Роль поведенческих (cultural) особенностей в формировании 

генетически обособленных групп в таких условиях.

2. Влияние резких климатических изменений последних десятилетий 
на морскую биоту (морские млекопитающие - виды-индикаторы).

3. Мониторинг состояния и обеспечение благополучия популяций 
редких видов.



  

Функционал кабинета

Оборудование для пробоподготовки
(выделение ДНК, постановка ПЦР, оценка качества, 

очистка и фракционирование ампликонов)
и

Система капиллярного электрофореза 
(секвенатор)
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Капиллярный электрофорез: определение 
нуклеотидных последовательностей 

(секвенирование)
Недостатки:
- сиквенсы короткие (в итоге анализируется небольшое число 
изменчивых сайтов);
- нет возможности разделения и определения аллелей в случае 
гетерозиготности;
- относительная трудоемкость в получении каждой 
последовательности, относительно высокая стоимость в пересчете 
на одну последовательность.
Преимущества:
- высокая точность;
- минимальные усилия при обработке первичных данных;
- относительно низкая стоимость в пересчете на достаточную для 
выводов выборку.
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Капиллярный электрофорез: фрагментный анализ 
(определение аллелей микросателлитных локусов)

Недостатки: 
- трудоемкость, что приводит к ограничению числа анализируемых 
локусов;
- невозможность интеграции с данными других лабораторий без 
обмена референсными образцами.

Преимущества:
- высокая изменчивость;
- заведомая селективная нейтральность;
- минимальные усилия при обработке первичных данных;
- относительно низкая стоимость в пересчете на достаточную для 
выводов выборку.
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"золотой стандарт"
в оценке внутривидовой популяционной структуры

фрагменты гаплоидной мтДНК длиной 400-1200 пн.н.

и 
алельный состав 8-24 микросателлитных локусов 
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Альтернатива - 
методы секвенирования нового поколения (NGS)

Преимущества:
- возможность обработки больших выборок;
- возможность проведения сравнений по очень большому числу локусов;
- при работе с ампликонами - возможность разделения и определения 
аллелей в случае гетрозиготности;
- лучшие возможности для работы с деградированной ДНК и образцами с 
низким содержанием ДНК;
- относительно низкая стоимость в пересчете на один генотип / маркер.

Недостатки:
- необходимость сложной компьютерной (биоинформационной) обработки 
первичных данных; 
- высокая абсолютная стоимость всей работы;
- претензии к точности результатов.
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Только ли в технике дело?



  



  

... Для горбачей, как и для многих других китообразных, характерна привязанность к 
определенным местам размножения и нагула: то есть один и тот же кит чаще всего ежегодно 

мигрирует между одними и теми же районами нагула и размножения (хотя бывают и 
исключения, особенно среди самцов). При этом животные из одного района размножения 

могут мигрировать в разные районы нагула и наоборот. Все это создает достаточно сложную 
и запутанную популяционную структуру. 

Целью данной работы было прояснить с помощью генетических методов отношения между 
тремя нагульными скоплениями в  российских водах.



  

В качестве генетических маркеров были выбраны: 
участок контрольного региона митохондриальной ДНК (мтДНК) – фрагмент длиной 667 

пн, традиционно используемый в исследованиях горбатого кита (Baker et al., 2013) 

и 11 микросателлитных локусов ядерной ДНК: Ev14, Ev37, Ev96 (Valsecchi, Amos, 1996), 
GATA417, GATA28, GATA53 (Palsbøll et al., 1997), GT211, GT23, GT575 (Berube et al., 2000), 

rw4-10, rw48 (Waldick et al., 1999) 



  

Анализ частот гаплотипов контрольного региона митохондриальной ДНК выявил 
значимые различия между всеми тремя исследованными регионами...,
киты из пролива Сенявина имели наибольшее сходство с тремя мексиканскими районами, 
но, одновременно, и с районом Огасавары. Состав митохондриальных линий китов из 
Карагинского залива меньше всего отличался от известного для двух районов в западной 
Пацифике - Окинавы и Филиппин.

Анализ данных о частотах аллелей микросателлитных локусов показывает 
принадлежность особей всех трех российских нагульных скоплений к одному общему 
кластеру. 



  



  

... represent one of the very few cases of 
gene-culture coevolution identified in the 

animal kingdom. 



  



  



  



  



  



  



  



  



  



  



  



  



  


