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В течение последних десятилетий популяции дикого северного оленя в евро-

пейской части России подвергаются значительному антропогенному прессу, что 

приводит к сокращению и фрагментации его ареала. Для понимания механизмов 

адаптации и устойчивости этого краснокнижного вида в сложившейся ситуации 

и разработки научно обоснованной стратегии сохранения дикого северного оле-

ня необходимы знания о генетической структуре и разнообразии его населения в 

разных частях ареала. Изучение филогеографической структуры и генетического 

разнообразия лесного подвида северного оленя в Республике Карелия выполне-

но на основе данных полиморфизма мтДНК. Выявленные генетические особенно-

сти популяции лесного северного оленя обусловлены процессами историческо-

го расселения и влияния домашнего оленеводства соседних регионов. Описано 

25 гаплотипов фрагмента контрольного региона мтДНК, из которых 12 не были за-

регистрированы в других исследованиях, а 13 встречались ранее у диких и домаш-

них северных оленей России, Финляндии и Норвегии. Для населения подвида в 

Республике Карелия получены высокие значения генетического разнообразия как 

для всей выборки в целом, так и для большинства территориальных группировок 

в отдельности. Оценка генетической дистанции между территориальными выбор-

ками северных оленей республики показала отсутствие дифференциации между 

топозерской, поньгомо-куземской, кухмо-каменноозерской и нюкозерской груп-

пировками. Филогенетическая реконструкция, выполненная с учетом данных из 

международной базы GenBank, показала, что полученные нами гаплотипы относят-

ся к двум ранее описанным гаплогруппам северного оленя. Большая часть гапло-

типов (H = 16; 65 %) отнесены к широко распространенной предковой гаплогруппе 

III, остальные – к I западно-евразийской. Структура медианной сети демонстриру-

ет отсутствие дифференциации этих двух линий гаплотипов по территориальному 

признаку.

К л ю ч е в ы е  с л о в а: Rangifer tarandus; северный олень; генетическое разно-

образие; полиморфизм; контрольный регион; мтДНК; гаплотип
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Over recent decades, wild reindeer (Rangifer tarandus) populations in European Rus-

sia have been exposed to significant anthropogenic pressure, resulting in range reduc-

tion and fragmentation. To understand the adaptive mechanisms and sustainability of 

this red-listed species under these circumstances and to work out effective conservation 

strategies, knowledge of the genetic structure and diversity of its population in different 

parts of its range is necessary. The phylogeographic structure and genetic diversity of the 

wild forest reindeer subspecies in the Republic of Karelia were studied based on poly-

morphism of mitochondrial DNA (mtDNA). The studies showed that the genetic patterns 

in the wild forest reindeer population were determined by historical dispersal processes 

and the impact of reindeer husbandry in adjacent regions. In total, 25 haplotypes of the 

mtDNA control region have been described, 12 of which had not been reported before 

and 13 have been previously obtained for wild and domestic reindeer in Russia, Finland, 

and Norway. The population of the subspecies in Russian Karelia is characterized by high 

genetic diversity both for the entire sample and for most individual subpopulation groups. 

The genetic distances between territorial groups of wild forest reindeer in the republic do 

not indicate differentiation between the Topozerskaya, Pongoma-Kuzemskaya, Kuhmo-

Kamennoozerskaya, and Nyukozerskaya groups. Phylogenetic reconstruction with refe-

rence to GenBank data showed that the haplotypes we obtained belong to two previously 

described reindeer haplogroups. Most haplotypes (H = 16; 65 %) fall in the widespread 

ancestral haplogroup III, and the rest in the West Eurasian haplogroup I. The structure 

of the median-joining network demonstrates a lack of differentiation between these two 

haplotype clades territory-wise.

K e y w o rd s: Rangifer tarandus; reindeer; genetic diversity; polymorphism; control re-

gion; mtDNA; haplotype
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Введение

Проблема сохранения биоразнообразия 

во всем мире приобретает все большую зна-

чимость в связи с возрастающим антропо-

генным воздействием на природные экоси-

стемы [Baden et al., 2019; Andermann et al., 

2020]. Утрата и фрагментация местообитаний 

приводят к сокращению ареалов и числен-

ности видов, а также к изменению структур-

ных и функциональных связей в популяциях 

[Fahrig, 2003; Хански, 2010]. Изоляция между 

ранее взаимосвязанными популяциями может 

иметь серьезные последствия для выжива-

ния видов, поскольку она снижает генетиче-

ское разнообразие, ограничивает поток генов 

[Garner et al., 2005; Leberg et al., 2010] и уси-

ливает проявления инбридинговой депрессии 

[Charlesworth, Charlesworth, 1987; Hemmings 

et al., 2012].

В условиях возрастающего влияния антро-

погенных факторов изучение популяционной 

структуры и исторических процессов, об-

условивших ее формирование, приобретает 
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особую актуальность. Одним из основных 

подходов в данных исследованиях является 

использование молекулярно-генетических 

методов, позволяющих определить филоге-

нетические связи, изучить филогеографиче-

скую структуру и оценить генетическое разно-

образие изучаемых популяций [Vila et al., 1999; 

Liukkonen-Anttila et al., 2004; Тирронен и др., 

2023; de Jong et al., 2023]. Для северного оленя 

были получены данные о филогеографической 

структуре на всем протяжении его циркумпо-

лярного ареала [Flagstad, Roed, 2003; Roed et 

al., 2008], а также определены параметры ге-

нетического разнообразия популяций в раз-

личных регионах России [Холодова и др., 2011; 

Баранова и др., 2016; Korolev et al., 2017].

Дикий северный олень – аборигенный 

представитель фауны и неотъемлемый ком-

понент биоценозов Севера, занимающий одно 

из ключевых мест в цепях взаимодействий 

природных объектов. Однако в последние де-

сятилетия вид подвергается значительному 

антропогенному прессу. Среди основных фак-

торов негативного влияния следует выделить 

как прямое преследование (истребление), так 

и косвенное воздействие – трансформацию 

и фрагментацию его местообитаний, строи-

тельство инфраструктурных объектов, рекреа-

ционную нагрузку и загрязнение окружаю-

щей среды. Эти процессы обусловили сокра-

щение численности дикого северного оленя 

в европейской части России и необходимость 

его включения в Красную книгу Российской 

Федерации [2021]. В Республике Карелия 

обитает лесная форма северного оленя 

(Rangifer tarandus fennicus Lönnb.), числен-

ность которой в настоящее время оцени-

вается приблизительно в 2000 особей. Ранее 

были выполнены исследования, касающиеся 

различных сторон экологии этого зверя, оби-

тающего в республике [Блюдник и др., 1989; 

Данилов, 2005; Данилов и др., 2020], но во-

просы генетических особенностей его популя-

ции остались почти не затронуты [Panchenko 

et al., 2014]. Однако для понимания механиз-

мов адаптации и устойчивости вида и раз-

работки научно обоснованной стратегии его 

сохранения необходимы знания не только о 

распространении и численности, но и о гене-

тической структуре популяции в разных частях 

ареала вида.

Целью настоящего исследования было изу-

чение филогеографической структуры и гене-

тического разнообразия населения лесного се-

верного оленя в Республике Карелия на основе 

данных полиморфизма контрольного региона 

митохондриальной ДНК.

Материалы и методы

Изучение генетической структуры населе-

ния лесного северного оленя в Республике 

Карелия выполнено с использованием гипер-

вариабельного фрагмента (левый домен) конт-

рольного региона митохондриальной ДНК 

(мтДНК) длиной 460 пар нуклеотидов (п. н.). 

Сбор биоматериала произведен в 2015–2024 гг. 

в местах обитания тикшеозерской, топозер-

ской, поньгомо-куземской, калевальской, ню-

козерской и кухмо-каменноозерской террито-

риальных группировок (стад) лесного север-

ного оленя (рис. 1). Образцы (n = 25) собраны 

в ходе полевых исследований (экскременты, 

рога, линная шерсть) и от нелегально добытых 

или погибших от естественных причин особей 

(мышечная ткань и шкура), найденных инспек-

торами Министерства природных ресурсов и 

экологии Республики Карелия. Образцы экс-

крементов до экстракции ДНК сохранялись в 

пробирках в морозильной камере при –21 °С, 

образцы мышечной ткани дополнительно фик-

сировались 96% этанолом. Шерсть хранилась 

в бумажных конвертах в прохладном и темном 

месте, а рога – при комнатной температуре.

Выделение ДНК из мышечной ткани, шкур 

и шерсти выполняли с помощью набора 

«D-Tissues» («Биолабмикс», Россия), из рогов – 

«М-Сорб-Кость» («Синтол», Россия), из экскре-

ментов – «MagPure Stool DNA LQ Kit» (Magen, 

Китай). Амплификация контрольного регио-

на мтДНК проведена с праймерами L15394 и 

H15947 [Flagstad, Roed, 2003]. ПЦР выполне-

на в объеме 25 μл, содержащем 18,3 μл H
2
O, 

5 μл ScreenMix (Evrogen, Россия), 0,1 μл каждого 

праймера («Синтол», 2 ОЕ) и 1,5 μл матричной 

ДНК. Протокол ПЦР: первоначальная денату-

рация при 95 °С в течение 3 минут, 35 циклов – 

20 с при 95 °С, 20 с при 60 °С и 20 с при 72 °С, 

финальная элонгация в течение 5 мин при 72 °C.

Определение нуклеотидной последователь-

ности амплифицированного участка мтДНК 

проведено по методу Сэнгера в двух направ-

лениях с применением наборов для секвени-

рования ДНК BigDye Terminator v3.1 (Applied 

Biosystems, США) и генетического анализатора 

Seqstudio (Applied Biosystems). Полученные по-

следовательности были отредактированы вруч-

ную и выравнены в программе MEGA11 [Tamura 

et al., 2021] при помощи алгоритма ClustalW.

Для анализа филогенетической структуры 

изучаемого вида были дополнительно включены 

полученные нами ранее 54 гомологичные нук-

леотидные последовательности контрольного 

региона мтДНК северного оленя Республики Ка-

релия [Баранова и др., в печати], зарегистриро-
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ванные в международной базе данных GenBank 

под номерами PV530442–PV530465.

Гаплотипическое (Hd) и нуклеотидное (Pi) 

разнообразие оценивалось в программе DnaSP 

5.0 [Librado, Rozas, 2009]. Расчет генетических 

дистанций Fst выполнен в программе Arlequin 

v. 3.5 [Excoffier, Lischer, 2010]. Медианная сеть 

гаплотипов построена в программе Network 

4.6.1.3 [Bandelt et al., 1999]. Филогенетическая 

реконструкция проведена с использованием 63 

гомологичных нуклеотидных последователь-

ностей северного оленя из GenBank [Flagstad, 

Roed, 2003] в программе MEGA11 методом 

максимального правдоподобия (Maximum 

Likelihood, ML) при бутстрэп-поддержке 500. 

Подбор оптимальной эволюционной модели 

осуществлен в программе Paup version 4.0b10 

[Swofford, 2002] на основании информацион-

ного критерия Акаике (AIC) [Akaike, 1974]. Фи-

логенетическое древо укоренено, в качестве 

внешней группы использован фрагмент конт-

рольного региона мтДНК лося (Alces alces, но-

мер из GenBank AF412230).

Результаты и обсуждение

На основании анализа 79 нуклеотидных по-

следовательностей фрагмента контрольного 

региона мтДНК (460 п. н.) лесного северного 

оленя Республики Карелия выявлено 25 гапло-

типов, из них 12 встречено более чем у одной 

особи, остальные 13 оказались уникальными 

(табл. 1). Гаплотипам были присвоены обо-

значения A–Y. Наиболее распространенными 

в изучаемой выборке были V, T, A, при этом 

гаплотип V встречен в образцах из каждой 

изучаемой территориальной группировки. 

Гаплотипы, описанные в 2024 г. (n = 13), депо-

нированы в GenBank под номерами доступа 

PV786063–PV786075.

При сравнении полученных нами данных с 

данными международной базы GenBank уста-

новлено, что 12 гаплотипов ранее не были за-

регистрированы в других исследованиях, а 

остальные 13 встречались как у домашних, так 

и у диких северных оленей России, Финляндии 

и Норвегии, при этом самый распространенный 

Рис. 1. Карта сбора образцов биоматериала и территориальная структура 

населения лесного северного оленя в Республике Карелия [по: Данилов и др., 

2020 с дополнениями]

Fig. 1. Map of biomaterials sampling sites and spatial structure of the forest reindeer 

population in the Republic of Karelia [after: Danilov et al., 2020 with additions]
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в Карелии гаплотип V встречен только у диких 

северных оленей Финляндии [Roed et al., 2008; 

Bjornstad, Roed, 2011; Kvie et al., 2016, 2019; Ба-

ранова и др., 2016; Korolev et al., 2017]. Наибо-

лее распространены среди домашних оленей 

Фенноскандии и России гаплотипы A, B, C, J 

и L. Присутствие в популяционных группировках 

«домашних» гаплотипов может быть следстви-

ем перемещений и гибридизации животных. В 

соседней с Карелией Финляндии существует 

развитое оленеводство [Turunen et al., 2020], и, 

несмотря на оленеводческий забор на границе 

двух стран, наблюдаются заходы одомашнен-

ных оленей на территорию России. Кроме того, 

ранее в Карелии содержались одомашненные 

олени с Кольского полуострова, большая часть 

которых имела коми-ижемское происхождение 

[Головин, Друри, 1927; Сегаль, 1962]. С пре-

кращением оленеводства в Карелии в конце 

1960-х годов часть оленей одичали и пополнили 

стада диких. Вероятно, следы таких процессов 

смешения и отражаются на результатах анализа 

генетического разнообразия дикого лесного се-

верного оленя изучаемого региона.

Для населения лесного северного оленя 

Республики Карелия на основании данных по-

лиморфизма мтДНК получены высокие значе-

ния генетического разнообразия как для всей 

выборки в целом, так и для большинства вы-

деляемых территориальных группировок в от-

дельности (табл. 2). Низкие значения получены 

только для калевальского стада, что, вероятно, 

обусловлено малым количеством образцов, ис-

пользованных в анализе. 

Таблица 1. Встречаемость гаплотипов мтДНК в территориальных группировках лесного северного оленя 

в Республике Карелия

Table 1. Distribution of mtDNA haplotypes in populations of wild forest reindeer in the Republic of Karelia

ID

Территориальные группировки лесного северного оленя Республики Карелия

Populations of wild forest reindeer of the Republic of Karelia

Всего

Total 

(n=79)
Тикшеозерская

Tiksheozerskaya 

(n=19)

Топозерская

Topozerskaya 

(n=23)

Поньгомо-

куземская

Pongoma-

kuzemskaya 

(n=18)

Калевальская

Kalevalskaya 

(n=4)

Нюкозерская

Nyukozerskaya 

(n=7)

Кухмо-каменно-

озерская

Kuhmo-kamenno-

ozerskaya (n=8)

A 5 3 8

B 1 1

C 4 1 5

D* 1 1

E* 1 1

F* 3 2 2 7

G 2 2

H 1 1 2

I 2 2 4

J 2 1 3

K* 1 1

L 1 2 3

M* 1 1

N* 1 1

O* 1 1

P 5 1 6

Q* 1 1

R* 1 1

S 1 2 1 4

T 3 2 2 2 1 10

U* 1 1

V 1 3 1 2 2 3 12

W 1 1

X* 1 1

Y* 1 1

Примечание. * Ранее не описанные для северного оленя гаплотипы.

Note. * Previously unidentified reindeer haplotypes.
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Уровень генетического разнообразия насе-

ления лесного северного оленя Карелии ока-

зался сопоставим с таковым для популяций ди-

кого северного оленя Республики Коми [Korolev 

et al., 2017], Таймыра [Холодова и др., 2011], Ре-

спублики Якутия [Баранова и др., 2012] и неко-

торых группировок Норвегии [Roed et al., 2008]. 

Напротив, среди населения дикого северного 

оленя, обитающего на граничащих с Респу-

бликой Карелия территориях, получено низкое 

генетическое разнообразие мтДНК. Так, для 

восточной популяции дикого северного оленя 

Мурманской области описано 12 гаплотипов 

(n = 53), при Hd = 0,581; Pi = 0,009 [Баранова 

и др., 2016]; среди лесных северных оленей 

Финляндии распространены всего 2 гаплотипа 

(n = 25), Hd = 0,220; Pi = 0,006 [Roed et al., 2008].

Оценка генетической дистанции между тер-

риториальными выборками северных оленей 

республики показала отсутствие дифференци-

ации между топозерской, поньгомо-куземской, 

кухмо-каменноозерской и нюкозерской груп-

пировками: значение Fst варьировало от 0,000 

до 0,035. Высокие значения генетической ди-

станции наблюдались между тикшеозерской и 

остальными группировками (Fst = 0,147–0,433), 

что, вероятно, можно объяснить ее крайним по-

ложением на северо-западе республики и огра-

ниченностью контактов с другими группировка-

ми. Кроме того, эта субпопуляция соседствует 

с дикими северными оленями Мурманской 

области. Умеренный уровень генетической 

дифференциации калевальской группировки 

(0,064–0,433) может быть обусловлен низким 

числом используемых образцов, как и в случае 

с оценкой генетического разнообразия.

Филогенетическая реконструкция гаплоти-

пов лесного северного оленя Республики Ка-

релия проведена с использованием 25 гапло-

типов, полученных в работе, и 63 гомологичных 

нуклеотидных последовательностей северного 

оленя из GenBank [Flagstad, Roed, 2003]. Та-

ким образом, в анализе использованы 88 нук-

леотидных последовательностей фрагмента 

контрольного региона мтДНК, которые сфор-

мировали 78 гаплотипов. Анализ выполнен при 

помощи метода ML и эволюционной модели 

HKY+I+G. В результате на древе при среднем 

уровне бутстрэп-поддержки (> 50) выделяют-

ся два кластера (рис. 2). Первый соответствует 

I западно-евразийской гаплогруппе, описанной 

ранее Flagstad и Roed [2003], распространен-

ной среди диких и домашних северных оленей 

Фенноскандии [Roed et al., 2008]. Среди полу-

ченных нами 25 гаплотипов лесного северного 

оленя Республики Карелия девять (A–H и X) во-

шли в состав данной клады. Второй обособлен-

ный кластер формирует II гаплогруппу, встре-

чающуюся только у северных оленей Северной 

Америки, и, следовательно, не включает гапло-

типы оленей изучаемого региона. Остальные 

последовательности на древе по классифика-

ции Flagstad и Roed [2003] относятся к III широ-

ко распространенной предковой гаплогруппе 

Таблица 2. Показатели генетического разнообразия группировок лесного северного оленя в Республике 

Карелия на основании полиморфизма контрольного региона мтДНК

Table 2. Genetic variability of wild forest reindeer herds in the Republic of Karelia based on polymorphism mtDNA 

control region

Территориальная группировка

Herd
n H S Hd Pi

Тикшеозерская

Tiksheozerskaya
19 7 16 0,865 ± 0,042 0,012 ± 0,002

Топозерская

Topozerskaya
23 13 24 0,929 ± 0,033 0,017 ± 0,001

Поньгомо-куземская

Pongoma-kuzemskaya
18 13 22 0,967 ± 0,026 0,0155 ± 0,001

Калевальская

Kalevalskaya
4 2 3 0,667 ± 0,204 0,004 ± 0,001

Нюкозерская

Nyukozerskaya
7 5 19 0,905 ± 0,103 0,0176 ± 0,003

Кухмо-каменноозерская

Kuhmo-kamennoozerskaya
8 5 13 0,857 ± 0,108 0,0131 ± 0,002

Всего

Total
79 25 32 0,933 ± 0,012 0,0161 ± 0,001

Примечание. n – размер выборки; H – число гаплотипов; S – число полиморфных сайтов; Hd – гаплотипическое разнообра-
зие (±SD); Pi – нуклеотидное разнообразие (±SD).

Note. n – sample size; H – number of haplotypes; S – number of polymorphic sites; Hd – haplotype diversity (±SD); Pi – nucleotide 
diversity (±SD).
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Рис. 2. Филогенетическое 

древо гаплотипов мтДНК 

северного оленя, постро-

енное методом макси-

мального правдоподобия 

(ML) и эволюционной мо-

дели HKY+I+G (500 бут-

стрэп-репликаций) с ис-

пользованием получен-

ных в этой работе данных 

(A–Y) и данных из [Flag-

stad, Roed, 2003]. В узлах 

указаны значения > 50. 

В качестве внешней груп-

пы использован фраг-

мент контрольного ре-

гиона мтДНК лося (Alces 

alces, номер из генбанка 

AF412230). На древе обо-

значены гаплогруппы I и II, 

остальные ветви принад-

лежат к III гаплогруппе

Fig. 2. Phylogenetic tree of 

reindeer mtDNA haplotypes 

constructed by the maxi-

mum likelihood (ML) and 

HKY+I+G model (500 boot-

strap replications) using the 

data obtained in this study 

(A–Y) and from [Flagstad, 

Roed, 2003]. Values > 50 

are indicated at nodes. 

Moose fragment mtDNA 

control region (Alces alces, 

Genbank accession number 

AF412230) was used as an 

outgroup. Haplogroups I and 

II are designated on the tree; 

the remaining branches be-

long to haplogroup III
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северного оленя, и большая часть полученных 

нами гаплотипов (H = 16; 65 %) соотнесены с 

этой линией.

Медианная сеть построена с использова-

нием 79 нуклеотидных последовательностей 

контрольного региона мтДНК северного оле-

ня Республики Карелия. Структура сети име-

ет две протяженные ветви, которые делят 25 

гаплотипов на два кластера (рис. 3). Ранее 

выполненная филогенетическая реконструк-

ция соотносит эти кластеры с I и III гаплогруп-

пой по данным Flagstad и Roed [2003]. Среди 

I клады наиболее распространены в исследу-

емых образцах гаплотипы A и F, среди III – V 

и T. Наблюдается некоторая закономерность 

в гаплотипическом распределении среди тер-

риториальных группировок лесного северного 

оленя республики (табл. 2, рис. 3): тикшеозер-

ские образцы в основном имеют гаплотипы, 

принадлежащие к I гаплогруппе, а топозерские 

и нюкозерские – к III. Калевальские образцы 

имели гаплотипы только III гаплогруппы. Олени 

поньгомо-куземского и кухмо-каменноозер-

ского стада примерно в равном соотношении 

имели гаплотипы как I, так и III клады. Таким 

образом, структура медианной сети указывает 

на отсутствие дифференциации двух линий га-

плотипов северного оленя Республики Каре-

лия по территориальному признаку: большая 

часть изучаемых группировок в составе своего 

генофонда имеет гаплотипы, принадлежащие 

к гаплогруппам I и III. Это вполне согласуется 

с вероятными путями расселения и появления 

в республике лесного северного оленя после 

Рис. 3. Медианная сеть гаплотипов мтДНК лесного северного оленя в 

Республике Карелия, построенная на основании фрагмента контрольного 

региона (460 п. н.). Диаметр кружков пропорционален числу особей, входя-

щих в гаплотип, внутренняя заливка кружков соответствует доле образцов 

из разных группировок, которые имеют данный гаплотип. Длина ветвей про-

порциональна числу замен, разделяющих гаплотипы. Названия гаплотипов 

соответствуют обозначению из табл. 1. I и III – обозначение гаплогрупп

Fig. 3. Median-joining network of mtDNA haplotypes (460 bp) in wild forest 

reindeer in the Republic of Karelia. The diameter of the circles is proportional to 

the number of individuals included in the haplotype, the inner filling of the circles 

corresponds to the proportion of samples from different populations that have 

this haplotype. The length of the branches is proportional to the number of sub-

stitutions between the haplotypes. The names of the haplotypes correspond to 

Table 1. I and III are the names of haplogroups
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схода последнего оледенения из рефугиума 

в Сибири [Banfield, 1961; Rankama, Ukkonen, 

2001; Данилов и др., 2020] и, соответственно, 

распространением предковой гаплогруппы III. 

Первая гаплогруппа могла проникнуть на изу-

чаемую территорию вместе с европейскими 

северными оленями с запада, расселение ко-

торых на север Финляндии и Северо-Запад 

Кольского полуострова происходило по мере 

отступления ледника вдоль прибрежной зоны 

Норвежского моря [Rankama, Ukkonen, 2001]. 

Дальнейшая встреча и вероятная гибридиза-

ция северных оленей из Сибири и Европы на 

Кольском полуострове [Данилов и др., 2020] 

обусловила постепенное распространение за-

падной гаплогруппы I среди северных оленей 

Республики Карелия. Примечательно, что по-

следствия такой гибридизации отразились на 

промежуточном по краниологическим и экс-

терьерным признакам положении северного 

оленя, обитающего в Мурманской области в 

Лапландском заповеднике и на границе с Ре-

спубликой Карелия [Макарова, 1989; Данилов 

и др., 2020]. 

Заключение

Изучение современной генетической струк-

туры населения лесного северного оленя в Ка-

релии на основании полиморфизма мтДНК от-

ражает результаты событий, происходивших 

как в далеком прошлом (расселение после 

отступления ледника), так и в относительно 

недавнее время (гибридизация с домашними 

северными оленями Финляндии и Мурман-

ской области). Примечательно, что хотя взаи-

мосвязь между дифференциацией на гапло-

группы и территориальной структурой четко 

не прослеживается, в самом северо-западном 

стаде, обитающем на границе с домашними 

оленями Финляндии и дикими Мурманской 

области, выявлено преобладание гаплоти-

пов первой (западно-евразийской) группы. 

Отмечен высокий уровень генетического раз-

нообразия как общий, так и для большинства 

стад в отдельности. Генетическая дистанция 

между группировками в основном низкая, что 

свидетельствует об отсутствии выраженной 

дифференциации между ними.

В заключение следует отметить, что анализ 

полиморфизма мтДНК отражает главным обра-

зом исторические особенности формирова-

ния популяции, и для полной характеристики 

статуса населения северного оленя примене-

ние только этого типа генетического маркера 

недостаточно. Для изучения его современной 

популяционной структуры и решения вопросов 

антропогенного влияния на изменение взаи-

мосвязи территориальных группировок необ-

ходимо также использовать маркеры полимор-

физма ядерной ДНК – микросателлиты.
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