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Для судебно-экспертной идентификации биологических образцов лосей (Alces alces) и косуль (Ca-
preolus capreolus) разработаны тест-системы для генотипирования, включающие 16 и 12 микросател-
литов (STR-локусов) соответственно. Информативность тест-систем проверена генотипированием
биологических образцов 386 лосей и 360 косуль из всех шести административных регионов Белару-
си. Анализ молекулярной дисперсии выявил генетическую однородность популяции лосей практи-
чески по всей территории страны и значительную региональную генетическую дифференциацию
популяции косуль. Причиной наблюдаемой популяционно-генетической структуры лосей в Бела-
руси является “бутылочное горлышко” – задокументированное массовое сокращение популяции в
1920-х гг. с последующим быстрым расширением популяции на основе однородного генетического
субстрата, унаследованного от небольшой предковой популяции. Наблюдаемая географическая
подразделенность европейской косули, вероятно, является результатом многочисленных генетиче-
ских дрейфов и/или локального межвидового потока генов между двумя видами косули, обуслов-
ленного искусственным расселением сибирской косули (C. pygargus) в Восточной Европе в XX в. Ве-
роятность различения генотипов двух неродственных особей с использованием общебелорусской
базы генотипов лосей составляет выше 0.99999999999. В случае использования региональных баз
данных генотипов косуль вероятность различения генотипов двух неродственных особей превыша-
ет 0.999999999. Это первое исследование, в котором представлены тест-системы для генетической
ДНК-идентификации биологических образцов лосей и косуль, статистические параметры которых
охарактеризованы исследованием генетической структуры популяций в масштабе всей страны, и с
панелью STR-маркеров, достаточной для достижения доказательств уровня чрезвычайно убеди-
тельных в судебной экспертизе объектов дикой природы. Судебно-экспертные методики ДНК-
идентификации биологических образцов животных вида лось (A. alces) и косуля (C. capreolus) им-
плементированы в национальную правовую систему Республики Беларусь.
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Филогенетические исследования делят олене-
вых (Cervidae) на два подсемейства: Cervinae (оле-
ни Старого Света или плезиометакарпальные
олени) и Capreolinae (олени Нового Света или те-
леметакарпальные олени) [1]. В лесах Беларуси
(39% площади страны, более 9.4 млн га) обитают

три распространенных вида оленевых: благород-
ный олень (Cervus elaphus), лось (A. alces) и косуля
(C. capreolus). Все три вида являются популярны-
ми охотничьими млекопитающими во многих
странах, на них охотятся как легально, так и неле-
гально. В 2013 г. в лесах Беларуси обитало около
74000 косуль, 28000 лосей и 12000 благородных
оленей [2]. Четвертый вид оленевых – лань (Dama
dama) можно встретить в дикой природе, однако в

1 Дополнительная информация для этой статьи доступна
по doi 10.31857/S0016675822120104 для авторизованных
пользователей.
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основном разводится как вольерное животное и
промыслового значения не имеет.

Ежегодно в Беларуси проводится более тысячи
расследований, связанных с правонарушениями
в отношении диких животных, и примерно поло-
вина из них касается копытных. Всего в 2019 г.
Научно-практическим центром Государственного
комитета судебных экспертиз Республики Беларусь
проведено 221 судебно-экспертное ДНК-типирова-
ние биологических образцов диких животных, при-
чем в большинстве дел (81%) фигурировали три ви-
да оленевых – лось, косуля и олень благородный.
Судебные разбирательства по делам о незаконной
охоте для предоставления неопровержимых доказа-
тельств преступления требуют видовой идентифи-
кации биологических образцов и их индивидуали-
зации до уровня особи.

Видовая идентификация обычно основана на
секвенировании митохондриальных генов цито-
хрома b (cytb) и цитохромоксидазы I (COI) [3].
Индивидуальная идентификация образцов за-
ключается в генотипировании высокополиморф-
ных ДНК-маркеров, оценке вероятности суще-
ствования идентичных генетических профилей
ДНК в популяции и демонстрации их уникально-
сти в пределах тестируемых образцов. Мультиал-
лельные микросателлиты (короткие тандемные
повторы, STR-локусы) являются маркерами,
обычно используемыми в судебно-экспертных
лабораториях для генетической идентификации
лиц (особей), и их применение в криминалистике
требует разработки методов генотипирования,
основанных на мультиплексной полимеразной
цепной реакции (ПЦР) и капиллярном электро-
форезе [4].

Для расследования случаев незаконной ком-
мерциализации и браконьерства в отношении ря-
да видов диких животных разработаны кримина-
листические тесты STR-типирования, созданы
базы данных частот STR-аллелей для изучаемых
локальных популяций [5]. Ранее нами описан ме-
тод криминалистической ДНК-идентификации
образцов свиней и проведен обширный анализ
полиморфизма микросателлитов у диких каба-
нов, обитающих в Беларуси, и у домашних свиней
[6]. Однако для судебно-экспертного генотипи-
рования оленевых известно только несколько та-
ких тестов. Несмотря на то что олени являются
очень популярными охотничьими млекопитаю-
щими в Европе [7, 8], большинство судебных
STR-тестов и соответствующие базы данных ча-
стот аллелей были разработаны для видов олене-
вых, обитающих в Северной Америке [9–12]. В
Европе внимание судебных генетиков приковано
к благородному оленю (C. elaphus), считающему-
ся самым ценным охотничьим трофеем в этой ча-
сти света [13]. Проведено генотипирование мик-
росателлитов и созданы популяционные базы

данных оленей (C. elaphus) в графстве Камбрия в
Великобритании [14] и в Венгрии [13].

Цель настоящего исследования – разработка
метода идентификации биологических образцов
двух наиболее многочисленных оленевых Белару-
си – лосей (A. alces) и косуль (C. capreolus), осно-
ванного на генотипировании STR-локусов мето-
дами мультиплексной ПЦР и капиллярного элек-
трофореза, и создание общебелорусской базы
данных частот аллелей для статистической оцен-
ки доказательств в криминалистической ДНК-
экспертизе диких животных в Беларуси. Для ге-
нотипирования лосей разработана панель из 17
ДНК-маркеров, включающая 16 микросателли-
тов и локус амелогенин для установления пола.
Соответственно для косуль предложена панель из
13 ДНК-маркеров, в том числе 12 микросателли-
тов и локус амелогенин.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Коллекции ДНК представлены 386 образцами

лосей и 360 образцами косуль, законно добытых
во всех административных областях Беларуси:
Брестской области (27 лосей, 73 косули), Витеб-
ской (213 лосей, 78 косуль), Гомельской (30 лосей,
37 косуль), Гродненской (48 лосей, 94 косули),
Минской (40 лосей, 47 косуль) и Могилевской (25
лосей, 29 косуль). 3 образца лося и 2 образца косу-
ли были получены в ходе судебной экспертизы, и
их региональное происхождение в пределах Белару-
си осталось неизвестным. В качестве контрольной
популяции, не подвергшейся массовой убыли, в
исследование были включены 11 образцов лосей
из Сибири, происходящих из трех администра-
тивных регионов Российской Федерации: Том-
ской области (n = 5), Республики Саха (Якутия,
n = 4) и Эвенкийского района Красноярского
края (n = 2).

Для отбора STR-маркеров, проявляющих по-
лиморфизм у лосей и косуль, у других оленевых
(Rangifer tarandus, C. elaphus, C. canadensis), а также
полорогих (Bos taurus, Ovis aries, Capra hircus), был
проведен анализ научной литературы [15–26].
Эффективность отобранных микросателлитов на
матрицах ДНК лося/косули была проверена в мо-
нолокусной и мультилокусной ПЦР, что позво-
лило разработать два мультиплексных ПЦР-ана-
лиза, включающих в общей сложности 17 ДНК-
маркеров (16 STR-локусов и локус амелогенин в
качестве гендерного маркера) для генотипирова-
ния лосей и двух мультиплексных ПЦР, включа-
ющих в общей сложности 13 ДНК-маркеров
(12 STR-локусов и амелогенин) для генотипиро-
вания косуль (табл. 1). Семь микросателлитов
(BL4, BM203, BM848, BM1818, BM6438, T26, T172)
использовали в мультиплексных ПЦР для обоих
видов оленевых. Для всех мультиплексных си-
стем амплификацию проводили в термоциклере
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С1000 (Bio-Rad) в конечном объеме 10 мкл, со-
держащем 10 мМ Трис-HCl, pH 8.8, 50 мМ KCl,
0.08% октилфеноксиполиэтоксиэтанол (Nonidet
P-40), 2 мМ MgCl2, 0.2 мМ dNTP, 0.04–0.2 мкМ
праймеров, 2 нг ДНК и 0.75 ед. Taq-полимеразы.
Программа ПЦР включала начальную денатура-
цию (3 мин при 95°С), 10 циклов амплификации
с отжигом при 60°С (45 с при 94°С, 1 мин при
60°С, 1 мин при 68°С), 21 цикл амплификации с
отжигом при 59°С (45 с при 93.5°С, 1 мин при
59°С, 1 мин при 68°С) и терминальную элонга-
цию (30 мин при 72°С). Продукты ПЦР разделяли
электрофоретически на генетическом анализато-
ре 3500 (Thermo Fisher Scientific). Аллели тестиру-
емых локусов идентифицировали по размеру в па-
рах нуклеотидов (пн) с использованием программ-
ного обеспечения GeneMapper ID-X v1.4 (Thermo
Fisher Scientific) путем сравнения с внутренним
стандартом размера GeneScan 600 LIZ v2.0 (Thermo
Fisher Scientific).

Частоты аллелей, значения наблюдаемой и
ожидаемой гетерозиготности, а также P-значения
тестирований на соответствие равновесию Хар-
ди–Вайнберга (HWE) были получены с использо-
ванием программного обеспечения Arlequin 3.1
[27]. Это же программное обеспечение использо-
вали для проверки неравновесия по сцеплению
(LD) между маркерами с помощью теста отношения
правдоподобия. Для проверки различий ожидаемой
гетерозиготности между популяциями лосей из Бе-
ларуси и Сибири рассчитывали непараметрический
критерий знаковых рангов Уилкоксона с использо-
ванием программного обеспечения STATISTICA
12 (StatSoft). Вероятность случайного совпадения
(MP), определяемая как вероятность того, что два
генотипа, выбранных случайным образом из по-
пуляции, будут идентичными, и сила дискрими-
нации (PD), определяемая как вероятность того,
что два генотипа, выбранные случайным образом
из популяции, будут разными, рассчитывали с
помощью PowerStats 1.2 [28]. Генетическую диф-
ференциацию популяций по исследованным
микросателлитам оценивали методом молеку-
лярной дисперсии (AMOVA) с использованием
программы Arlequin 3.1. Многомерное шкалиро-
вание (MDS), основанное на линеаризованных
попарных значениях FST, выполнено в программе
STATISTICA 12.

РЕЗУЛЬТАТЫ
Распределение частот аллелей исследованных

STR-локусов, выявленное в локальных (регио-
нальных) популяциях лосей и косуль из Беларуси
и в контрольной выборке лосей из Сибири, пред-
ставлено в табл. S1. Маркер T172, описанный как
полиморфный у оленей C. canadensis, C. elaphus
[11, 13] и включенный в наши STR-тесты для ге-
нотипирования как A. alces, так и C. capreolus, по-

казал полиморфизм только у косуль. У всех лосей
локус T172 амплифицируется в виде одного неиз-
менного фрагмента с молекулярным размером
144 пн (табл. 1).

Анализ ассоциаций аллелей выявил неравно-
весное сцепление LD (P < 0.05) между 13 и 5 пара-
ми тестируемых STR-локусов у лосей и косуль со-
ответственно. Однако после коррекции Бонфер-
рони LD оставалось статистически значимым (P <
< 0.00001; табл. S2) только для одной пары марке-
ров (T268 и T530 у лосей). Детальное изучение
этих двух маркеров выявило очень похожее рас-
пределение частот аллелей в изученных популя-
циях лосей, при этом подавляющее большинство,
но не все, аллели локусов T268 и T530 различают-
ся по размеру на 26 пн. Сравнением последова-
тельностей T268 и T530 C. canadensis, депониро-
ванных в GenBank (инвентарные номера:
AF192399.1 и AF442817.1 соответственно), уста-
новлено, что две последовательности практиче-
ски идентичны, а различающиеся два нуклеотида
расположены за пределами тандемного участка.
Таким образом, праймеры локусов T268 и T530
амплифицируют один и тот же STR-локус, а на-
блюдаемые небольшие различия между двумя
маркерами являются результатом вариации
фланкирующих областей. Для дальнейшего ана-
лиза был выбран локус T530, поскольку он пока-
зал несколько более высокую силу исключения у
белорусских лосей, чем локус T268 (0.881 против
0.880 соответственно). В конечном итоге, после
исключения локусов Т172 (мономорфного у ло-
сей) и Т268 (идентичного с Т530), в исследовании
популяций лосей и косуль были использованы
суммарно 14 и 12 микросателлитов соответственно.

Оценка молекулярной дисперсии (AMOVA)
выявила генетическую дифференциацию между
региональными белорусскими популяциями ло-
сей и косуль (табл. 2). Попарные сравнения locus
by locus (AMOVA) показали, что наблюдаемая гео-
графическая дифференциация является результа-
том статистически значимых различий в частотах
аллелей (P < 0.05) двух STR-локусов (BL4, T193) у
лосей и восьми STR-локусов (BM848, BM6438,
ILST058, MaF70, NVHRT16, NVHRT21, Т26, Т172)
у косуль. Единая для всей территории база дан-
ных частот аллелей обеспечила бы возможность
статистической оценки доказательств, получен-
ных ДНК-типированием, независимо от геогра-
фического происхождения образцов. Устранение
локусов, ответственных за обнаруженную генети-
ческую дифференциацию (согласно AMOVA),
привело к географической однородности популя-
ций лосей и косуль по всей изученной части ареала.
Суммарная вероятность различения генотипов двух
неродственных особей на основе полученных об-
щеприменимых баз данных (12 микросателлитов
у лосей и 4 микросателлита у косуль) составила
0.999999999997 и 0.9993 соответственно (табл. 2).
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Сила дискриминации общеприменимой базы
данных для косуль не соответствует уровню дока-
зательства, потенциально интерпретируемого как
чрезвычайно убедительное (т.е. с отношением
правдоподобия не менее 106) [29].

Отклонения от равновесия Харди–Вайнберга
HWE (P < 0.05) в популяциях лосей и косуль в Бе-
ларуси выявлены всего в двух и трех локусах соот-
ветственно. После применения поправки Бон-
феррони статистически значимым оставалось
только одно отклонение от HWE, которое каса-
лось маркера Т26 у белорусских косуль (P <
< 0.00001). Неравновесие Харди–Вайнберга в ло-
кусе Т26 у косуль оставалось статистически зна-
чимым после поправки Бонферрони также в трех
региональных популяциях из Беларуси: гомель-
ской, брестской и гродненской (табл. S3). После
исключения локуса Т26 из-за несоответствия рав-
новесию Харди–Вайнберга совокупная сила дис-
криминации в региональных популяциях косуль
превышала 0.999999999 (табл. 2).

Генетические дистанции между региональны-
ми популяциями лосей и косуль из Беларуси, ви-
зуализированные с помощью MDS, показаны на
рис. 1. Для полной панели из 12 микросателлитов,
протестированных у косуль, все попарные сравне-
ния между региональными популяциями, кроме
двух, были статистически значимыми (P < 0.05;
табл. S4). Последовательное исключение наибо-
лее дивергентных региональных популяций не

позволило сформировать общую базу данных в
формате 12 STR-локусов даже для трех наиболее
генетически близких популяций косуль – гомель-
ской, могилевской и гродненской (FST = 0.00444;
P = 0.01584). В то же время для полной панели из
14 STR-локусов, протестированных у лосей, ста-
тистически значимые попарные значения FST для
региональных популяций наблюдались только
для гомельской популяции, которая оказалась ге-
нетически однородной только с лосями из Брест-
ской области. После исключения гомельской вы-
борки из AMOVA остальные региональные попу-
ляции показали отсутствие генетической
субструктуры в популяции лосей в Беларуси
(табл. 2).

Лоси из Сибири генетически отличались от
популяций лосей из Беларуси (P < 0.00001 для
всех попарных сравнений) со значениями FST в
среднем в 5 раз выше, чем значения FST для внут-
рибелорусских попарных сравнений. В отноше-
нии шести региональных популяций лосей из Бе-
ларуси сибирские лоси показали самый низкий
индекс FST при сравнении с географически бли-
жайшей популяцией из Могилевской области
(табл. S4). Хотя в настоящее исследование было
включено всего 11 лосей из Сибири по сравнению
с 386 белорусскими особями, у сибирских лосей
мы выявили суммарно 22 аллеля, которые не на-
блюдались у лосей из Беларуси (табл. S1). Крите-

Таблица 2. Результаты AMOVA, значения вероятностей случайного совпадения генотипов (MP), значения веро-
ятностей различения генотипов двух неродственных индивидуумов (PD) у лосей и косуль из шести администра-
тивных регионов для панелей маркеров из 14 и 12 STR-локусов соответственно и данные, в которых гомоген-
ность была достигнута за счет исключения маркеров, демонстрирующих региональную гетерогенность или гене-
тически различающиеся популяции

* MP и PD не рассчитывались из-за генетической неоднородности (AMOVA: P < 0.05).
** После исключения T26, показавшего отклонение от равновесия Харди–Вайнберга.

Набор данных
AMOVA,

FST-индекс
AMOVA,

P-значение MP PD

A. alces, 14 STR в шести регионах* 0.00254 0.00822 – –
A. alces, 12 STR, демонстрирующих 
однородность в шести регионах

0.00092 0.21762 1 × 3.7 × 10–11 0.999999999997

A. alces, 14 STR, демонстрирующих 
однородность в пяти регионах

0.00109 0.16653 1 × 6.0 × 10–13 0.99999999999998

C. capreolus, 12 STR в шести регионах* 0.00891 0.00000 – –
C. capreolus, 4 STR, демонстрирующих
однородность в шести регионах

0.00300 0.06941 1 × 1.4 × 10–3 0.9993

C. capreolus, 12 STR, регион Витебска – – 1 × 1.3 × 10–10 0.99999999992

C. capreolus, 12 STR, регион Минска – – 1 × 5.0 × 10–10 0.99999999998

C. capreolus, 11 STR**,
регион Гомель + Могилев

0.00140 0.31838 1 × 6.0 × 10–9 0.9999999998

C. capreolus, 11 STR**, регион Бреста – – 1 × 5.9 × 10–9 0.9999999998

C. capreolus, 11 STR**, регион Гродно – – 1 × 2.6 × 10–9 0.9999999996
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рий знаковых рангов Уилкоксона показал, что
ожидаемая гетерозиготность исследуемых STR-
маркеров у белорусских лосей статистически зна-
чимо ниже, чем у лосей из Сибири (среднее: 0.689
против 0.743; медиана: 0.733 против 0.848; P =
= 0.02).

ОБСУЖДЕНИЕ

Идентификация биологических образцов в су-
дебно-экспертном исследовании ДНК по фактам
правонарушений в отношении диких животных

может осуществляться путем генотипирования
микросателлитов (STR-локусы) или однонуклео-
тидных полиморфизмов (SNP). Однако примене-
ние SNP-маркеров часто ограничивается тем, что
эти маркеры нередко проявляют географическую
и/или популяционую специфичность [30].

В разработанной нами панели для криминали-
стической идентификации образцов оленевых
используются STR-маркеры, которые имеют вы-
сокую частоту мутаций и с большой вероятностью
останутся полиморфными в большинстве популя-
ций [31], что обеспечивает универсальность разра-

Рис. 1. График MDS генетических расстояний FST между популяциями лосей (верхний график) и косуль (нижний гра-
фик) из шести административных регионов Беларуси.
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ботанного метода ДНК-идентификации образцов
лосей и косуль, обитающих в Беларуси, а также его
применимость для генотипирования оленевых в
других странах Европы.

Микросателлитный анализ, разработанный
для судебно-экспертной идентификации лосей,
впервые был использован для отнесения особей
A. alces к их исходным популяциям из провинций
Новая Шотландия и Нью-Брансуик в Канаде
[32], но информативность анализа для проверки
генетической идентичности образцов европей-
ских лосей не оценивалась. Совсем недавно была
опубликована новая криминалистическая тест-
система для STR-типирования A. alces, апробиро-
ванная на популяциях лосей из провинции Аль-
берта и территории Юкон в Канаде, однако дан-
ное исследование не предоставляет базу данных
частот аллелей для криминалистических и попу-
ляционно-генетических исследований [33]. Дру-
гой тест для типирования микросателлитов лося
компании “Гордиз” (Россия) недавно стал ком-
мерчески доступным в виде набора COrDIS Alces,
но его полезность в судебно-экспертной практи-
ке не подтверждена какими-либо оценками пара-
метров полиморфизма или популяционными ис-
следованиями. Аналогично, хотя косули являют-
ся наиболее многочисленным видом оленевых [7]
и самым добываемым видом оленевых в Европе
[34], до недавнего времени было доступно только
одно исследование, в котором использовано су-
дебно-экспертное STR-типирование для иденти-
фикации и разработки базы данных частот алле-
лей C. capreolus, населяющей регион Передней
Померании на северо-востоке Германии [35]. К
тому же данный тест включал только шесть STR-
локусов и имел ограниченную способность раз-
личения неродственных особей в судебно-экс-
пертной практике, достигающей только 0.995, в
связи с чем не мог обеспечить получение доказа-
тельств, интерпретируемых как чрезвычайно убе-
дительные (с отношением правдоподобия не ме-
нее 106) [29]. Новый криминалистический STR-
тест для косули, опубликованный в 2021 г., имеет
высокую эффективность идентификации, но
протестирован только на одной популяции ко-
суль из Швейцарии [36].

Лось – самый крупный из ныне живущих ви-
дов оленевых и одно из крупнейших наземных
млекопитающих в Европе. По сравнению с более
мелкими млекопитающими крупные млекопита-
ющие всегда непропорционально сильно страда-
ли от чрезмерного промысла человеком [37] по
причине более долгого жизненного цикла и по-
требности в более крупных участках обитания, в
связи с чем их популяции, вероятно, подверга-
лись событиям генетического дрейфа [38]. Наши
результаты выявили противоположные законо-
мерности генетической структуры двух исследо-
ванных видов оленевых в Беларуси. Удивительно,

но статистически значимая генетическая диффе-
ренциация (FST = 0.00891; P < 0.00001) была обна-
ружена между региональными популяциями го-
раздо меньших по размеру косуль, возможно, в
результате локальных генетических дрейфов, то-
гда как популяция лосей, имеющих гораздо боль-
шие размеры, показала однородность практиче-
ски на всей территории Беларуси. Данный фено-
мен можно было бы объяснить значительно
большими популяционными изъятиями косули,
вызванными охотой, браконьерством, гибелью на
дорогах, хищниками и болезнями. Однако в офи-
циальной статистике показатели ежегодного изъ-
ятия особей охотниками в Беларуси сопоставимы
для обоих видов и составляют в среднем 6% для
лосей и 7% для косуль. Кроме того, предполагае-
мая ежегодная общая убыль популяции с учетом
теоретического коэффициента воспроизводства у
косуль лишь немного выше, чем у лосей (23%
против 19%) [2]. Таким образом, наблюдаемые
различия в генетической структуре обоих видов
нельзя объяснить меньшей эксплуатацией и
меньшими общими потерями популяции лосей.
На наш взгляд, обнаруженная гомогенность реги-
ональных популяций лосей из Беларуси может
быть связана с прохождением генетического “бу-
тылочного горлышка”, в результате которого вид
восстанавливался из небольшой предковой попу-
ляции с однородным генетическим субстратом. В
1920-х гг. лось в Беларуси стал чрезвычайно ред-
ким видом, находящимся на грани исчезновения.
В 1927 г. было зарегистрировано всего около 150
особей лосей [39], а менее чем за столетие попу-
ляция лося в Беларуси выросла примерно в 200
раз. Нашими исследованиями зафиксировано
также снижение генетического полиморфизма
STR-локусов у белорусских лосей по сравнению с
сибирскими лосями, что, по-видимому, является
еще одним последствием прохождения популя-
цией довольно жесткого “бутылочного горлыш-
ка”. Следы недавнего генетического узкого места
были обнаружены также в популяциях лосей, на-
селяющих соседнюю Польшу, с аналогичной де-
мографической историей [40]. Следует также
учитывать, что исследованная выборка сибир-
ских лосей насчитывает всего 11 особей, населяю-
щих обширную территорию Сибири, и представ-
ляет другой подвид, к тому же с разнообразным
генетическим составом [41, 42]. Наблюдаемая
географическая подразделенность европейской
косули в Беларуси предположительно может быть
также результатом локальной гибридизации с си-
бирской косулей (C. pygargus), возникшей есте-
ственным или искусственным образом в резуль-
тате крупномасштабного выпуска особей обоих
видов косули в Восточной Европе в ХХ в. [43, 44].
Таким образом, наиболее вероятной причиной
наблюдаемых противоположных паттернов гене-
тической структуры двух исследованных видов
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оленевых в Беларуси являются экспансия не-
большой предковой популяции лосей после про-
хождения “бутылочного горлышка” и многочис-
ленные генетические дрейфы и/или межвидовой
поток генов в локальных популяциях косуль.

В случаях, если популяционные исследования
выявляют генетическую дифференциацию реги-
ональных популяций, с целью оценки вероятно-
сти встречаемости генетического профиля при
статистической интерпретации результатов су-
дебно-экспертных исследований для генетически
разнообразных популяций рекомендуется ис-
пользовать отдельные базы данных частот алле-
лей [45]. Наши результаты AMOVA показывают,
что для лосей в судебной криминалистике в Бела-
руси следует использовать две базы данных гено-
типов: одну для всей территории (за исключени-
ем Гомельской области) и отдельную базу для ло-
кальной юго-восточной популяции, населяющей
леса Гомельской области Беларуси. В случае ко-
суль мы рекомендуем проводить оценку вероят-
ностей встречаемости генетических профилей на
основе региональных баз данных частот аллелей
STR-локусов. Наши результаты также показыва-
ют, что для части региональных популяций ко-
суль из Беларуси не следует использовать для ста-
тистической оценки достоверности доказа-
тельств экспертных исследований локус T26.
Установлено, что частоты генотипов в этом локу-
се отклоняются от HWE в гомельской, брестской
и гродненской популяциях косуль, в то время как
оценка вероятности наблюдения идентичного
ДНК-профиля в судебной практике может быть
непосредственно рассчитана по частотам аллелей
только в том случае, если распределение аллелей
согласуется с законом Харди–Вайнберга [46].

Таким образом это первое исследование, в ко-
тором представлены тест-системы для ДНК-
идентификации биологических образцов лосей
(A. alces) и косуль (C. capreolus) с использованием
панели STR-маркеров, обладающей статистиче-
скими параметрами, достаточными для получе-
ния экспертных доказательств уровня чрезвычай-
но убедительных в расследовании правонаруше-
ний в отношении объектов дикой природы.
Судебно-экспертные методики ДНК-идентифи-
кации биологических образцов животных видов
лось (A. alces) и косуля (C. capreolus) включены в
Реестр судебно-экспертных методик и иных ме-
тодических материалов Государственного коми-
тета судебных экспертиз Республики Беларусь,
что соответствует имплементации разработки в
национальную правовую систему Беларуси.

Все применимые международные, националь-
ные и/или институциональные принципы ухода
и использования животных были соблюдены.

Авторы заявляют, что у них нет конфликта ин-
тересов.
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aDepartment of Forensic Medicine, Medical University of Gdansk, Gdansk, 80-210 Poland
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cSevertsov Institute of Problems of Ecology and Evolution, Russian Academy of Sciences, Moscow, 119071 Russia
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For forensic identification of biological specimens, a test system for DNA typing of European elk (moose,
Alces alces) and European roe deer (Capreolus capreolus), including 16 and 12 microsatellites (STR loci), re-
spectively, was developed. The reliability of the test systems was verified by genotyping biological samples of
386 elk and 360 roe deer from all administrative regions of Belarus. Analysis of molecular dispersion revealed
the genetic homogeneity of the elk almost throughout the country and significant regional genetic differen-
tiation of the roe deer. The reason for the observed genetic structure of the elk in Belarus is the “bottleneck” – a
documented massive population decline in the 1920s, followed by a rapid population expansion based on a
homogeneous genetic substrate inherited from a small ancestral population. The observed geographic strati-
fication of the European roe deer is likely the result of multiple genetic drifts and/or local interspecific gene
flow between two roe deer species driven by the release of the Siberian roe deer (C. pygargus) in Eastern Eu-
rope in the 20th century. The power of exclusion of unrelated individuals using the Belarusian database of elk
genotypes is above 0.99999999999. In the case of using regional databases of roe deer genotypes, the exclu-
sion power exceeds 0.999999999. This is the first study to present test systems for the genetic identification of
elk and roe deer specimens, whose statistical parameters are characterized by a study of the genetic structure
of populations on a national scale, and with a panel of STR markers sufficient to achieve evidence levels of
extremely convincing in the forensic examination of wildlife. Forensic methods of DNA identification of bi-
ological samples of animals of the elk (A. alces) and roe deer (C. capreolus) species have been implemented in
the national legal system of the Republic of Belarus.

Keywords: microsatellites (STR loci), cervids, elk, roe deer, DNA identification.
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