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В работе исследована дифференциация гаплотипов фрагмента гена цитохрома b (427 н.п.)
в популяции благородного оленя (Cervus elaphus L.), обитающего на Балканском полуост-
рове. Среди 16 исследованных образцов выявлено 6 гаплотипов, из которых два принад-
лежали большинству образцов, а четыре очень близки к одному из двух основных. Четыре
гаплотипа образцов благородного оленя из Болгарии близки к гаплотипам оленей, обита-
ющих в Европе, а два остальных сформировали отдельную ветвь, к которой примкнули два
образца из Туниса и с острова Сардиния. Сделан вывод о присутствии в болгарской попу-
ляции благородного оленя как минимум двух генетических линий.
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Благородный олень (Cervus elaphus L.) занимает
обширный ареал, на котором описано более 60 под-
видов [1—4]. Систематика благородного оленя неод-
нократно претерпевала ревизии и все еще далека от
ясности. В настоящее время многие авторы полага-
ют, что благородный олень представлен не одним,
а двумя видами (C. elaphus и C. canadensis), форми-
рующими соответственно восточную и западную
группы [5—7]. В то же время анализ генетической
структуры благородного оленя в Европе, проведен-
ный по маркерам митохондриальной ДНК (мтДНК),
показывает наличие трех четко выраженных линий
мтДНК или трех групп — западноевропейской, вос-
точноевропейской и средиземноморской [5].

Балканский полуостров в позднем плей-
стоцене был связан с Малой Азией перешей-
ком [8]. Благородные олени, населяющие этот
полуостров сейчас, могут обладать генотипами,
родственными генотипам представителей ма-
лоазийских, карпатских и северочерноморских
популяций. Среди систематиков также нет
единого мнения о таксономическом положе-
нии оленей, населяющих Балканы, их сбли-
жают с карпатским подвидом (С. e. montanus),
другие — с кавказским (C. e. maral) или крым-
ским (C. e. brauneri) или же просто относят к
номинативному подвиду C. e. elaphus.

Целью исследования было изучение генети-
ческой изменчивости благородного оленя Бол-
гарии по отношению к остальным популяциям
вида в Юго-Восточной Европе.

Материалы и методы

Исследовано 16 образцов благородного оле-
ня, собранных на территории Болгарии. ДНК

выделяли с помощью набора реактивов Diatom®

DNA Prep (Россия). ПЦР проводили с использова-
нием стандартных праймеров для цитохрома b [9, 10].

Последовательности ДНК определяли с помощью
набора реактивов ABI PRISM® BigDye™ Terminator
v. 3.1 на автоматическом секвенаторе ДНК ABI
PRISM 3100-Avant.

Всего в анализ включено 48 последовательно-
стей: 16 определенных в данной работе образцов
из Болгарии, 17 — из других районов Европы и
Азии. Другие географические регионы представлены
15 последовательностями, извлеченными из GenBank
(таблица). Последовательности выравнены вручную
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Список образцов, их географическая локализация
и выявленные у них гаплотипы

Обозначение
образца

Регион Гаплотип Ссылка

Cer8 Беларусь уникальный [13]

Cer9 Амурская обл. уникальный [13]

Cer14 Адыгея НC14 [13]

Cer15 Карачаево-Черкессия уникальный [13]

Cer28 Белгородская обл. НC14 [13]

Cer29 Белгородская обл. НC14 [13]

Cer30 Белгородская обл. уникальный [13]

Cer43 Крым уникальный [13]

Cer78 Калининградская обл. уникальный [13]

Cer90 Дагестан НC14 [13]

Cer97 Украина, о. Бирючий уникальный [13]

Cer98 Украина, о. Бирючий уникальный [13]

70Krp Карпаты, Украина BLG7 [13]



с помощью программы BioEdit [11] Медианные
сети расстояний между гаплотипами построены в
программе Network 4.111 [12]. В качестве внешней
группы использована последовательность изюбря
(C. e. xanthopygus).

Результаты и обсуждение

Общее число гаплотипов в исследованной
выборке составило 28, их медианная сеть пред-
ставлена на рисунке. Общее количество мута-
ций — 75 (17,6% сайтов). Количество мутаций,
использованных программой для построения
кратчайшего дерева, — 15.

Гаплотип изюбря (C. e. xanthopygus) нахо-
дится на большом расстоянии от всех осталь-
ных, что соответствует представлению о ге-
нетической обособленности “европейской” и
“азиатско-американской” группировок благо-
родных оленей [5, 13]. Промежуточное поло-
жение заняли два образца бухарского оленя
(C. e. hangul) из Таджикистана как представи-
тели “среднеазиатской” клады. Примечательное
положение на схеме также занял образец из
Ирана, оказавшись среди европейских оленей,
по соседству с особями с Кавказа и Украины и
довольно далеко от бухарского оленя. Осталь-
ные образцы сгруппировались в относительно
компактную кладу. Гаплотип НC14 выявлен у
образцов из Адыгеи (1), Дагестана (1) и Белго-
родской обл. (2), причем еще один образец из
Белгородской обл. непосредственно примыкает
к данному гаплотипу, отличаясь только на одну
замену. Этот гаплотип условно можно назвать
“южнороссийским”. Гаплотип образцов из Поль-
ши, Испании, Франции и Норвегии, видимо,
имеет в основном западноевропейское распро-
странение, и в работе Людта с соавт. [5] он на-
зван “западноевропейским” (в таблице обозна-
чен как WE). Такое единообразие гаплотипов у
образцов из разных частей Европы может быть
связано с относительно низким генетическим
разнообразием европейских благородных оленей
в результате многочисленных интродукций этих
животных в качестве охотничьего вида.

Исследованные образцы из Болгарии четко
распределились в две группы (рисунок). Гап-
лотип BLG1 обнаружен у 7 образцов, а гапло-
тип BLG7 — у 5. Положение двух основных
гаплотипов оленей Болгарии на схеме практи-
чески диаметрально противоположно. Гапло-
тип BLG7 занимает центральное положение,
и его “производными” являются еще четыре
гаплотипа (три из нашей выборки: BLG8,
BLG14 и BLG15 и один, “Bulg”, из Gen-
Bank — AF423195), а также гаплотипы, при-
надлежащие образцам из Австрии, Германии,
Венгрии, Румынии и Турции. Длинную ветвь
в этой группе образует образец из Германии
(AF423196), а почти посередине ее располага-

ется еще один образец из Болгарии (AF423195), ра-
нее исследованный другими авторами [5].

Второй основной гаплотип болгарской популя-
ции BLG1 (а также близкий к нему BLG2) образует
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Обозначение
образца

Регион Гаплотип Ссылка

72Krym Крым уникальный [13]

73Krym Крым уникальный [13]

79 Таджикистан уникальный наши данные

80 Таджикистан уникальный наши данные

1B Болгария BLG1 наши данные

2B Болгария BLG2 наши данные

4B Болгария BLG7 наши данные

5B Болгария BLG7 наши данные

6B Болгария BLG7 наши данные

7B Болгария BLG7 наши данные

8B Болгария BLG8 наши данные

9B Болгария BLG7 наши данные

10B Болгария BLG8 наши данные

11B Болгария BLG7 наши данные

12B Болгария BLG7 наши данные

13B Болгария BLG7 наши данные

14B Болгария BLG14 наши данные

15B Болгария BLG15 наши данные

16B Болгария BLG7 наши данные

17B Болгария BLG7 наши данные

Turk AY118197 Турция ATR [5]

Austr1 AY044857 Австрия уникальный [5]

Austr2 AY118197 Австрия ATR [5]

Poland AY044860 Польша WE* [5]

Germ1 AF423196 Германия уникальный [5]

Germ2 AY044858 Германия уникальный [5]

Rom AY070225 Румыния уникальный [5]

Hisp AY044859 Испания WE* [5]

Hung AF489279 Венгрия уникальный [5]

France AY244491 Франция WE* [5]

Norway AY070226 Норвегия WE* [5]

Sard AY244489 Сардиния AF** [5]

Tunisia AY070222 Тунис AF** [5]

Iran AF489280 Иран уникальный [5]

Bulg AF423195 Болгария уникальный [5]

* — обозначение гаплотипа из работы [5], от “West Europe”; ** —
обозначение гаплотипа из работы [5], от “Africa”.

Окончание таблицы



на схеме отдельную ветвь, далеко отклоняющуюся
от всех “центральных” гаплотипов и включающую
образцы с о-ва Сардиния и из Туниса. Эта гене-
тическая линия не вписывается в рамки “балкан-
ской” клады, описанной ранее [5] и, видимо, пред-
ставляет собой группировку, родственную благо-
родным оленям, обитающим на средиземноморских
островах и в Африке, и обозначенную в вышеупо-
мянутой работе как “африканская” клада.

Таким образом, нам удалось выявить две от-
дельные генетические линии в популяции благо-
родных оленей, живущих на территории Болгарии,

причем в континентальной Европе впервые обна-
ружены гаплотипы, которые ранее были идентифи-
цированы только у оленей, обитающих в Африке и
на островах Средиземноморья.

* * *
Работа поддержана Российским фондом фунда-

ментальных исследований (грант № 10-04-01351а),
а также программой фундаментальных исследова-
ний Президиума РАН “Биологическое разнообра-
зие” — подпрограмма “Генофонды и генетическое
разнообразие”.
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HAPLOTYPE DIVERSITY OF BULGARIAN RED DEER (CERVUS ELAPHUS L. )

M.V. Kuznetsova, G.G. Markov, A.A. Danilkin

To estimate the haplotype diversity of red deer (Cervus elaphus L.) from Balkan Peninsula,

а fragment of cytochrome b (427 bp) was analyzed. In the investigated red deer from Bulgaria

(16 individuals) 6 haplotypes were revealed. In the comparative analyses were included 32 sequences

(15 from GenBank and 17 our samples from different locations of Cervus elaphus area). As outgroup

we used a sequence C. e. xanthopygus. Four Bulgarian red deer haplotypes were closely related to

other European haplotypes, when two other haplotypes formed a separate branch, encompassing

also two samples from Sardinia and Tunisia. Thereby, our results indicated an existence in Bulgaria

at least two different genetic lines of red deer.

Key words: Cervus elaphus, phylogeny, cytochrome b.
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