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Впервые получены генетические характеристики 15 локальных популяций восьми народов Восточ-
ной Европы по расширенной панели, включающей 21 аутосомный STR-маркер, применяемый в су-
дебно-экспертной практике для ДНК-идентификации и установления родства. Проведена оценка
полиморфизма маркеров в российских, белорусских и молдавских популяциях, охарактеризованы
уровни внутри- и межпопуляционной генетической дифференциации исследованных групп насе-
ления. Рассчитаны параметры информационной значимости системы аутосомных микросателли-
тов для экспертной ДНК-идентификации и установления родства. Создана база данных частот ал-
лелей аутосомных STR-локусов, которая может быть использована для проведения вероятностно-
статистических расчетов при оценке уровня достоверности экспертного исследования в странах
Союзного государства. Обоснована необходимость учета популяционно-генетической структуры
населения при вероятностной оценке достоверности результатов судебно-экспертного ДНК-ана-
лиза.
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ВВЕДЕНИЕ

Каждый индивидуум несет уникальный геном,
который характеризуется неповторяющимся соче-
танием аллелей множества полиморфных ДНК-
маркеров. Основным методом криминалистиче-
ской идентификации на базе анализа ДНК является
исследование аутосомных коротких тандемных по-
второв (STR), обладающих высоким уровнем ал-
лельного полиморфизма. Генотипирование аллель-
ного состояния 15–20 локусов таких повторов обла-
дает достаточным уровнем информативности для
установления индивидуального тождества. Для
анализа аутосомных STR-локусов используются
наборы реагентов для генотипирования, основ-
ными производителями которых являются ком-

пании Thermo Fisher Scientific (США) и Promega
Corporation (США). В основе наборов реагентов
указанных производителей лежит панель марке-
ров стандарта CODIS (англ. Combined DNA Index
System), предложенная в 2015 г. и утвержденная к
использованию для криминалистического ДНК-
анализа в 2017 г. Федеральным Бюро Расследова-
ний Министерства юстиции США. Несмотря на
то что система CODIS разработана и функциони-
рует на территории США, многие другие страны,
в том числе Республика Беларусь и Российская
Федерация, опираются на стандарт данной систе-
мы при проведении ДНК-идентификации лич-
ности в судебной экспертизе. В 2017 г. панель
маркеров стандарта CODIS, до этого включавшая
13 микросателлитов, была расширена. В настоящее
время в состав так называемого ядра системы вхо-
дят 20 аутосомных STR-маркеров: CSF1PO, FGA,
THO1, TPOX, VWA, D3S1358, D5S818, D7S820,

1 Дополнительная информация для этой статьи доступна
по doi 10.31857/S0016675821120055 для авторизованных
пользователей.
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D8S1179, D13S317, D16S539, D18S51, D21S11,
D1S1656, D2S441, D2S1338, D10S1248, D12S391,
D19S433, D22S1045. Эти изменения привели к не-
обходимости обновления референсных баз данных,
содержащих информацию, необходимую для ве-
роятностно-статистической оценки результатов
экспертного исследования, а также актуализации
информации об уровне генетической дифферен-
циации локальных популяций по маркерам рас-
ширенной системы CODIS и информационной
значимости нового ядра системы для ДНК-иденти-
фикации в ряде локальных популяций Восточной
Европы. Большинство публикаций, посвященных
этому вопросу, на настоящий момент содержат ин-
формацию только по 16 STR-маркерам [1–14].

В настоящей работе мы охарактеризовали ча-
стоты аллелей, уровень генетической дифферен-
циации популяций и оценили идентификацион-
ный потенциал системы из 21 аутосомного STR-
маркера (D1S1656, D2S441, D2S1338, D3S1358,
D5S818, D7S820, D8S1179, D10S1248, D12S391,
D13S317, D16S539, D18S51, D21S11, D22S1045,
CSF1PO, FGA, Penta D, Penta E, TH01, TPOX, vWA)
в популяционных выборках восьми этнических
групп Восточной Европы – у русских, белорусов,
молдаван, гагаузов, поляков, коми, марийцев и
украинцев.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Материал исследования составили образцы

ДНК из 15 различных локальных популяций
восьми народов Восточной Европы. Общая чис-
ленность выборок составила 1093 индивида. Об-
разцы ДНК были взяты у неродственных лиц из
следующих популяций, проживающих в России
(русских – 205 образцов, коми – 83, марийцев – 76),
Молдавии (молдаван – 117, гагаузов – 57), Беларуси
(русских – 57, белорусов – 413, поляков – 32, укра-
инцев – 110). Материал из популяций Беларуси со-
держит шесть выборок из историко-этнографиче-
ских регионов республики: Восточного Полесья
(N = 41), Западного Полесья (N = 56), Централь-
ного региона (N = 135), Поднепровья (N = 80),
Поозерья (N = 55), Понеманья (N = 46). Коми
представлены двумя выборками: коми-зыряне
(N = 43), коми-ижемцы (N = 40).

Забор первичного биологического материала
(венозной крови) у доноров проводили с соблю-
дением процедуры письменного информирован-
ного согласия на проведение исследования. На
каждого донора составлялась анкета с его родо-
словной, указанием этнической принадлежности
и мест рождения предков. В исследование вклю-
чены только образцы ДНК доноров, по результа-
там анкетирования отрицавших факт метисации
с представителями других этносов минимум в
трех поколениях. Индивида относили к данной
этнической группе на основании его собственной

этнической идентификации, его родителей и ме-
ста рождения.

Генотипирование образцов по аутосомным
STR-маркерам проводили методом мультиплекс-
ной полимеразной цепной реакции с последующим
анализом продуктов амплификации на автоматиче-
ском генетическом анализаторе как описано ранее
[10]. Экспериментальные исследования проведе-
ны на базе Центра коллективного пользования
научно-исследовательским оборудованием “Ме-
дицинская геномика” Томского НИМЦРАН и
НПЦ Государственного комитета судебных экс-
пертиз Республики Беларусь.

Оценку соответствия распределений геноти-
пов равновесию Харди–Вайнберга, генетической
вариабельности STR-локусов и межпопуляцион-
ное сравнение проводили с использованием про-
граммного средства Arlequin v. 3.11 [15]. Для ана-
лиза генетической дифференциации популяций
применяли расчет попарных значений Fst и ана-
лиз молекулярной дисперсии (AMOVA), исполь-
зуя в качестве матрицы генетических расстояний
матрицу среднеквадратичных различий в числе
повторов Rst.

Дискриминационный потенциал системы из
21 STR-маркера оценивали с помощью стандарт-
ных криминалистических показателей, а именно:
вероятности случайного совпадения генотипов
(MP, matching probability), вероятности дискри-
минации неродственных индивидов (PD, power of
discrimination), исключающей способности (PE,
power of exclusion), и индекса отцовства (PI, pater-
nity index) [16]. Частота аллелей и криминалисти-
ческие параметры рассчитывали с помощью про-
граммного пакета MS Excel.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
Генетическая вариабельность 21 STR

Частоты аллелей 21 STR демонстрируют суще-
ственное разнообразие в исследованных популя-
циях. Наиболее частые аллели по большинству
локусов во всех исследованных популяциях сов-
падают. Наибольшее суммарное число аллелей по
21 аутосомному маркеру было обнаружено в бело-
русской популяции (250), чуть меньшее число ал-
лелей показано в российской и украинской попу-
ляциях (228, 214 соответственно), 204 аллеля было
обнаружено в популяции молдаван. В популяци-
онных выборках гагаузов (195), марийцев (192) и
поляков (184) показано менее 200 аллелей. Наи-
меньшее количество аллелей было обнаружено в
коми-ижемской популяции (163).

После применения коррекции Бонферрони
(р = 0.002) не наблюдалось существенных откло-
нений от равновесия Харди–Вайнберга, за ис-
ключением четырех маркеров в трех популяциях.
Маркер FGA показал отклонения в российской
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популяции (р = 0.00082 ± 0.00002). Маркер Penta Е
показал отклонения в общей выборке белорусов
(р = 0.00175 ± 0.00004). В подвыборке Восточного
Полесья отклонение от равновесия было показа-
но по локусу D1S1656 (р = 0.00095 ± 0.00003). На-
конец, D16S539 (р = 0.00095 ± 0.00003) показал
отклонения в выборке коми-ижемцев.

Анализ генетических расстояний для шести
выборок белорусов не показал между ними стати-
стически значимой генетической дистанции. Та-
ким образом, для данной популяции нет необходи-
мости учитывать территориальное происхождение
индивида внутри страны при идентификацион-
ном анализе. Тем не менее в дальнейших расчетах
мы приводим результаты как для тотальной вы-
борки белорусов, так и для территориальных вы-
борок.

Обратная ситуация показана для выборок ко-
ми. Анализ генетических расстояний по Нею об-
наружил наличие значимой генетической дистан-
ции между коми-зырянами и коми-ижемцами
(0.0054, р = 0.004). Эти результаты дают основание
для рассмотрения этих выборок отдельно друг от
друга при формировании референсных популя-
ционных данных при проведении генетической
экспертизы.

Также значимые генетические расстояния по
21 анализируемому STR-маркеру отделяют попу-
ляции коми-зырян, коми-ижемцов, марийцев,
молдаван друг от друга и от остальных анализиру-
емых популяций. Напротив, между русскими, бе-
лорусами, поляками и украинцами значительная
генетическая дистанция не показана (табл. 1).

Стоит отметить, что маркером с наибольшим
числом аллелей является локус D12S391, для ко-
торого показано 18 аллельных вариантов в бело-
русской популяции и 15 аллелей в польской попу-
ляции. В остальных анализируемых популяциях
наибольшее количество аллелей отмечено для ло-
куса Penta E. Данные о частотах аллелей доступны
по запросу у авторов.

Генетическая дифференциация популяций

Оценку генетической дифференциации иссле-
дованных выборок по совокупности всех STR-
маркеров проводили с помощью анализа молеку-
лярной дисперсии. При сравнении всего массива
выборок различия между популяциями состави-
ли 0.35%. В случае объединения выборок до уров-
ня этнических групп дифференциация на уровне
этносов возросла до 0.39%. При сравнении двух
выборок русских и белорусов различия полно-
стью отсутствовали. Сравнение популяций рус-
ских с коми и марийцами продемонстрировало
небольшой отрицательный уровень генетической
дифференциации (0.03%), свидетельствующий о
несколько большем генетическом сходстве инди-

видов из различных популяций по сравнению с
индивидами из той же популяции. Дифференци-
ация популяций русских, молдаван и гагаузов со-
ставила 0.13%.

При анализе частот аллелей для всех популя-
ций из Республики Беларусь (всех выборок бело-
русов, русских, поляков и украинцев) доля разли-
чий между ними составила 0.1%. При сравнении
выборок белорусов из разных историко-этногра-
фических регионов республики уровень диффе-
ренциации между ними был 0.1%. При сравнении
группы белорусов с русскими, поляками и укра-
инцами различие достигло значения 0.8%. Эти
результаты вполне ожидаемы в силу мультиал-
лельности STR-маркеров и их относительно вы-
сокой степени мутирования и рекомбинации.
Также закономерно увеличение показателей ге-
нетической дифференциации при сравнении раз-
личных по происхождению этнических групп.
Результаты дисперсионного анализа показывают
отсутствие значительных генетических различий
между русскими и белорусами, и славянскими
популяциями в целом, а также очень низкий уро-
вень различий между русскими, коми и марийца-
ми по STR-генотипам. Это означает, что, несмотря
на имеющуюся информацию о значительной ан-
тропологической дифференциации и существую-
щие современные различия между исследованны-
ми этнотерриториальными группами, часть их ге-
нофонда по аутосомным STR-маркерам является
очень мало дифференцированной.

Генетические взаимоотношения
между популяциями

Визуализация матрицы генетических расстоя-
ний между популяционными выборками методом
многомерного шкалирования (рис. 1) показыва-
ет, что исследованные выборки распределены в
соответствии с их этнической близостью и геогра-
фической локализацией. Наиболее генетически
близкими друг другу являются выборки русских из
России и Беларуси. Максимально удалены друг от
друга наиболее территориально разобщенные вы-
борки коми-ижемцев и поляков. Коми-зыряне и
коми-ижемцы демонстрируют значительные раз-
личия по первому измерению, что вероятно связано
с относительно сильным сдвигом частот аллелей в
выборке коми-ижемцев в связи с их относительно
недавним расселением на эту территорию и нали-
чием эффекта основателя в этой субэтнической
группе. В соответствии с географической локали-
зацией близки друг другу и выборки белорусов из
Восточного и Западного Полесья, Центральной
Белоруссии, Поднепровья и Понеманья. Выбива-
ется только выборка Поозерья, которая является
самой северной, но при этом группируется с юж-
ными выборками из Полесья. Анализ подчерки-
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вает генетическую близость между собой молда-
ван и гагаузов.

Идентификационный потенциал
системы аутосомных STR-локусов

Для оценки возможности использования систе-
мы маркеров при ДНК-идентификации в судебной
экспертизе, рассчитывали стандартные кримина-
листические параметры информативвности: веро-
ятность случайного совпадения генотипов (MP,
matching probability), вероятность дискриминации
неродственных индивидов (PD, power of discrimina-
tion), исключающая способность (PE, power of ex-
clusion), индекс отцовства (PI, paternity index).
Показатели MP и PD используются при ДНК-
идентификации личности, а значения PE и PI
рассчитываются при определении отцовства.

Криминалистические параметры для каждого
локуса представлены в дополнительных материа-
лах. Наибольшая информативность расширенного
набора маркеров для ДНК-идентификации пока-
зана для выборок коми (коми-зыряне, коми-
ижемцы) (табл. 2). В популяции русских значение
вероятности дискриминации неродственных ин-
дивидов (PD) возросло до 0.999999999994978, а
показатель исключающей способности (PE) изме-
нился от 0.99999999989 до 0.999999998679. Наиболее

низкая идентификационная информативность на-
бора из 21 STR показана для выборки поляков. По-
казатели информативности для идентификации и
определения отцовства во всех популяциях на не-
сколько порядков превышают значения, установ-
ленные нормативными актами, действующими
на территории Российской Федерации. Данные о
частотах аллелей 21 STR-локуса в популяциях,
исследованных в настоящей работе, включены в
разработанную авторами базу данных. Представ-
ленные частоты могут быть референсными (для
соответствующей популяции или этнической
группы) для вероятностно-статистической оценки
результатов экспертного исследования при иден-
тификации личности, установлении родства и др.
Кроме того, данные могут использоваться для по-
пуляционно-генетических сравнительных иссле-
дований.

Таким образом, были установлены частоты ал-
лелей и криминалистических параметров 21 ауто-
сомного STR-локуса для 15 популяций восьми
народов Восточной Европы. Показан значимый
дискриминирующий потенциал используемого
набора для ДНК-идентификации и его эффек-
тивность при определении родства. Оценка гене-
тической дифференциации различных популя-
ций выявила необходимость учета популяцион-
ной принадлежности при создании баз данных

Рис. 1. Положение исследованных популяций в пространстве MDS.
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генотипов для сравнения референсных частот ал-
лелей.

Работа выполнена в рамках Научно-техниче-
ской программы Союзного государства “Разра-
ботка инновационных геногеографических и ге-
номных технологий идентификации личности и
индивидуальных особенностей человека на осно-
ве изучения генофондов регионов Союзного го-
сударства” (“ДНК-идентификация”), Государ-
ственный контракт № 011-17 от 26.09.2017.

Все процедуры, выполненные в исследовании
с участием людей, соответствуют этическим стан-
дартам институционального и/или национально-
го комитета по исследовательской этике и Хель-
синкской декларации 1964 г. и ее последующим
изменениям или сопоставимым нормам этики.

От каждого из включенных в исследование
участников было получено информированное
добровольное согласие.

Авторы заявляют, что у них нет конфликта ин-
тересов.
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Genetic Diversity of 21 Autosomic STR-Markers of the Codis System
in Populations of Eastern Europe

V. N. Kharkova, *, S. A. Kotovab, N. A. Kolesnikova, E. A. Spivakb, K. V. Vagaitsevaa, T. V. Zabavskayab, 
V. I. Rybakovab, A. S. Parfenovab, A. N. Verchukb, N. K. Yankovskyc, d, and V. A. Stepanova

aResearch Institute of Medical Genetics, Tomsk National Research Medical Center, Tomsk, 634050 Russia
bScientific Practical Center of the State Forensic Expertise Committee of the Republic of Belarus, Minsk, 220114 Belarus

cVavilov Institute of General Genetics, Moscow, 119991 Russia
dLomonosov Moscow State University, Moscow, 119991 Russia

*e-mail: vladimir.kharkov@medgenetics.ru

For the first time, genetic characteristics of 15 local populations of 8 ethnic groups of Eastern Europe were
obtained using an expanded panel that included twenty-one autosomal STR markers used in forensic practice
for DNA identification and kinship establishment. The assessment of polymorphism of markers in the Rus-
sian, Belarusian and Moldovan populations was carried out, the levels of intra- and interpopulation genetic
differentiation of the studied population groups were characterized. The parameters of the informational sig-
nificance of the system of autosomal microsatellites for expert DNA identification and establishment of kin-
ship were estimated. A database of allele frequencies of autosomal STR loci has been developed, which can
be used to carry out probabilistic and statistical calculations when assessing the level of reliability of an expert
study in the countries of the Union State. It was shawn thet population genetic structure should been taking
into account in forensic DNA analysis.

Keywords: microsatellite locus, allele frequencies, population, genetic differentiation, DNA identification,
forensic parameters.
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