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Актуальність. У сучасних умовах роз-
витку вітчизняної аквакультури рибницькі
господарстваУкраїниорієнтованінавироб-
ництвохарчовоїпродукціїдлякомерційної
реалізації як на внутрішньому ринку, так і
для експорту цінних об’єктів рибництва
[1].Насьогоднішнійденьдотакихоб’єктів
риборозведення належать представники

ряду осетроподібних, у тому числі і весло-
ніс.Інтенсивнегосподарськевикористання
даногооб’єктуобумовленойогобіологічни-
ми особливостями та цінними господар-
ськимивластивостями:швидкітемпиросту,
висока екологічна пластичність до різних
умоввирощування,смаковіякостім’ясата
делікатеснаікра[2,3].

ІДЕНТИФІКАЦІЯ АЛЕЛЬНИХ ВАРІАНТІВ 
МІКРОСАТЕЛІТНОЇ ДНК ВЕСЛОНОСА 
(POLYODON SPATHULA)

У даній роботі було досліджено генетичний поліморфізм мікросателітних локусів 
ДНК веслоноса (Polyodon spathula) (n = 38) за обраною панеллю маркерів: Psp12, 
Psp21, Psp26 та Psp28. На основі мікросателітного аналізу за всіма локусами було 
виявлено 24 алельних варіанти. Найбільшим рівнем поліморфізму характеризували-
ся локуси Psp26 та Psp28 (по 7 алельних варіантів), а найменшим – локус Psp21 (4 
алельні варіанти). Для локусу Psp12 було ідентифіковано два нові алельні варіанти 
214 п.н.(5,26 %) та 216 п.н. (34,21 %), а для локусу Psp26 – один новий алельний варіант 
– 164 п.н.(7,90 %). Згідно популяційних розрахунків було встановлено, що в даній 
групі риб переважають особини з гетерозиготними генотипами та спостерігається 
достатньо високий рівень генетичної мінливості.

Ключові слова: веслоніс (Polyodon spathula), мікросателіти, ДНК-маркери, локус, алель, полі-
морфізм, генетична структура
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ни,такіпопуляціївцілому[4,10,11,12].
Незважаючинависокуекологічнуадап-
тивність осетроподібних видів риб,
швидкістьмолекулярноїеволюціїїхгено-
му є доволі низькою, що визначається
рівнем поліморфізму мікросателітної
ДНК[7,13].

Таким чином, використання мікроса-
телітного ДНК-аналізу забезпечить ефек-
тивнийгенетичниймоніторингматочних
стаддляїхраціональноговикористання.

Тому,метоюданоїроботибуловивчен-
нягенетичноїструктуритаідентифікація
алельнихваріантівмікросателітноїДНК
у вітчизняної популяції веслоноса
(Polyodonspathula).

Матеріали і методи дослідження.
МатеріаломдлядослідженнябулаДНК,
виділеназбіологічнихзразківвеслоноса
(n=38),відібранихнарибницькомугос-
подарстві «Меркурій» (Вінницька обл.,
2017рік).

ВиділенняДНКпроводилизвикорис-
танням методу сорбції ДНК на диоксиді
кремнію(SiO2)[14,15].

Полімеразнуланцюговуреакцію(ПЛР)
проводилинаампліфікаторіVeriti96Well
(Applied Biosystems, США) з попередньо
оптимізованимипараметрами:початкова
денатурація–5хв,95°С;30циклівденату-
рації–15с,95°С;відпалюванняпраймерів
–25с,56°С;елонгація–5с,72°Стапро-
лонгування–5хв,72°С[16].

Реакційна суміш загальним об’ємом
20,0 мм3 містила наступні компоненти:
50,0мМТрис-НСl(рН8,3),1,5мМMgCl2,
0,2 мМ кожного з дезоксинуклеотид-
трифосфатів(dNTP),по5рМпрямогоі
зворотного локус-специфічних прайме-
рівта1,5од.Taq-ДНК-полімерази.Зразки
виділеноїДНКвносиливкількості5мм3.

Продукти ампліфікації денатурували
формамідом (Sigma, США) та розділяли
шляхом капілярного електрофорезу на
генетичному аналізаторі «ABI Prism
3130» Genetic Analyser (Applied

Нині збільшення виробництва товар-
ної продукції веслоноса потребує істот-
ного розширення чисельності маточних
стадумежахгосподарств.Тому,питання
контролютапідтриманнягенетичноїріз-
номанітності ремонтних та маточних
стадданоговидурибєпріоритетнимдля
рибницькихгосподарств,якіорієнтовані
на збільшення масштабів штучного від-
твореннятапідвищенняпродуктивності
аквакультури[3,4].

Аналізостанніхдослідженьтапубліка-
цій.Українськіпопуляціївеслоносабули
сформованіу60-хрокахминулогостоліт-
тяшляхомінтродукціїобмеженоїкілько-
сті іхтіологічного матеріалу зі США та
Росії[1].Розведенняіхтіологічногомате-
ріалузобмеженоїкількостіможепризве-
стидонизькоїгенетичноїрізноманітно-
стітависокоїймовірностіпоявиінбред-
ної депресії у нащадків. Як наслідок, це
можепризвестидопоступовогознижен-
нявідтворнихтапродуктивнихякостей,
резистентності риб до захворювань та
стійкості до впливу несприятливих зов-
нішніхчинниківсередовища[4,5].

Однією з важливих складових ефек-
тивної селекції при формуванні маточ-
них стад є здійснення комплексної оцін-
ки генетичної різноманітності племін-
них груп риб. За таких умов виникає
необхідність застосування сучасних спо-
собів моніторингу генетичних процесів,
які відбуваються у штучних популяціях
веслоноса[5,6].

Востаннірокиупопуляційно-генетич-
ні дослідження широко впроваджені
ДНК-маркери,щодозволяютьвизначати
поліморфізммікросателітноїДНКбіоло-
гічнихоб’єктів[7,8].Мікросателіти–це
високополіморфнілокусиДНК,якіефек-
тивно використовують як ДНК-маркери
[9].Крімтого,такімаркериможутьбути
застосовані для індивідуальної ідентифі-
кації, що дозволяє досліджувати особли-
востігенотипуяккожноїокремоїособи-



БІОЛОГІЯ
Х. М. Курта, Б. О. Грішин, А. А. Гетя, Л. М. Шинкаренко, В. Г. Спиридонов

Том 9, №56, 2017 ISSN 20789912  |
БІОРЕСУРСИ І ПРИРОДОКОРИСТУВАННЯ

51

Результати дослідження та їх обго-
ворення. За результатами мікросателіт-
ногоДНК-аналізубуловиявлено24алель-
ніваріантиудосліджуванійгрупівеслоно-
са(рис.1).

Згідно отриманих даних, за локусом
Psp12 було виявлено 6 алельних варіан-
тів, серед яких найчастіше зустрічався
алель218парнуклеотидів–п.н.(48,68%),
а найрідше – алелі 222 п.н. та 228 п.н. з
однаковими частотами (1,32 %). Локус
Psp21 був найменш поліморфним серед
досліджуваних маркерів і складався з 4
алельних варіантів, при чому частота
алелю150п.н.сягала73,38%,аалелю156
п.н.неперевищувала1,32%.

Найбільшим рівнем поліморфізму
характеризувалися локуси Psp26 та Psp28,
заякимибуловиявленопо7алельнихварі-
антів. Для локусу Psp26 був характерним
алель 142 п.н. (48,68 %), а алель 146 п.н.
зустрічавсянарівні2,63%удосліджуваній

Biosystems, США). Розміри алелів визна-
чали за допомогою програми «Gene
Mapper3.7»(AppliedBiosystems,США)з
використанням стандарту LIZ-500
(AppliedBiosystems,США).

Дляпроведеннядослідженьвикористо-
вували панель із чотирьох попередньо
досліджуваних мікросателітних локусів
ДНК веслоноса: Psp12, Psp21, Psp26 та
Psp28(AppliedBiosystems,США)[10,16].

Визначення спектру та частот іденти-
фікованихалелів,кількостіалелівналокус
(Na) проводили методом прямого підра-
хунку та аналізу отриманих генотипів
досліджуванихособин.Розрахункипоказ-
ників фактичної (Ho) та очікуваної гете-
розиготності (He), індексу поліморфізму
(PIC), вірогідності виключення випадко-
вогозбігуалелів(PE)такритеріяПірсона
(χ2)проводилиіззастосуваннямпрограм
MS Excel 2010, PowerStats V12 (Promega),
Cervusv.3.0.3,GENALEX6.5[17-19].

  

  
 

Рис. 1. Ідентифіковані алельні варіанти веслоноса за мікросателітними 
ДНК-маркерами 

 

На основі проведених нами досліджень за локусами Psp12 та Psp26 були 

виявлені нові алельні варіанти, що раніше не були описані іншими авторами 

при дослідженні веслоноса. Згідно попередніх досліджень Heist [10, 11] для 

локусу Psp12 розмір алельних варіантів коливався від 218 до 228 п.н., а за 

локусом Psp26 – від 130 до 160 п.н. Серед алелів локусу Psp12 нами були 

виявлені такі нові алельні варіанти, як 214 п.н та 216 п.н. (рис. 2), які 

зустрічалися у досліджуваних особин з частотою відповідно 5,26 % та 34,21 %. 

За локусом Psp26 нами був виявлений новий алельний варіант 164 п.н. (рис. 3), 

який зустрічався у досліджуваній популяції веслоноса з частотою 7,90 %. 

Рис. 1. Ідентифіковані алельні варіанти веслоноса за мікросателітними ДНК-маркерами
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34,21%.ЗалокусомPsp26намибуввияв-
лений новий алельний варіант 164 п.н.
(рис.3),якийзустрічавсяудосліджуваній
популяціївеслоносазчастотою7,90%.

Схематично виявлені нові алельні
варіантидлялокусівPsp12таPsp26пред-
ставленонарисунку4.

Середня кількість алелів на локус (Na)
становила6,0іколиваласявмежахвід4,0
(Psp21)до7,0(Psp26,Psp28).Середнізна-
ченняфактичної(Ho)татеоретичноочіку-
ваної(He)гетерозиготностістановиливід-
повідно0,671та0,599,щовказуєназагаль-
непереважаннягетерозиготнихгенотипів
над гомозиготними. Максимальне значен-
ня Ho було виявлено за локусом Psp28 –
1,000, мінімальне (0,395) – за локусом

вибірцівеслоноса.ДлялокусуPsp28знай-
більшою частотою 46,05 % зустрічався
алель258п.н.,тодіякалель260п.н.зустрі-
чавсязнайменшоючастотою–1,32%.

На основі проведених нами дослі-
джень за локусами Psp12 та Psp26 були
виявлені нові алельні варіанти, що рані-
шенебулиописанііншимиавторамипри
дослідженні веслоноса. Згідно попе-
редніхдослідженьHeist[10,11]длялоку-
суPsp12розміралельнихваріантівколи-
вався від 218 до 228 п.н., а за локусом
Psp26 – від 130 до 160 п.н. Серед алелів
локусуPsp12намибуливиявленітакінові
алельні варіанти, як 214 п.н та 216 п.н.
(рис.2),якізустрічалисяудосліджуваних
особин з частотою відповідно 5,26 % та

          

Рис. 2. Приклад електрофореграми ідентифікації нових алельних 
варіантів 214 та 216 п.н. у веслоноса за локусом Psp12 

 

 
Рис. 3. Приклад електрофореграми ідентифікації нового алельного 

варіанту 164 п.н. у веслоноса за локусом Psp26 

Рис. 2. Приклад електрофореграми ідентифікації нових алельних варіантів 214 та 216 п.н.  
у веслоноса за локусом Psp12
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Крім того, нами було встановлено
достовірний(р<0,05)дефіцитгетерози-
готнихгенотипівзалокусомPsp26,втой
час як за локусом Psp28, навпаки, було

Psp21. Рівень теоретично очікуваної гете-
розиготності (He) коливався в межах від
0,411 до 0,685 для локусів Psp21 та Psp26,
відповідно(табл.1).

          

Рис. 2. Приклад електрофореграми ідентифікації нових алельних 
варіантів 214 та 216 п.н. у веслоноса за локусом Psp12 

 

 
Рис. 3. Приклад електрофореграми ідентифікації нового алельного 

варіанту 164 п.н. у веслоноса за локусом Psp26 
Рис. 3. Приклад електрофореграми ідентифікації нового алельного варіанту 164 п.н. у вес-
лоноса за локусом Psp26

Схематично виявлені нові алельні варіанти для локусів Psp12 та Psp26 

представлено на рисунку 4. 

 

 
 
Рис. 4. Схематичне зображення динуклеотидних повторів 

досліджуваних локусів ДНК веслоноса (вказані розміри мікросателітних 
алелів у п.н.; темним фоном виділено нові ідентифіковані алелі) 

 

Середня кількість алелів на локус (Na) становила 6,0 і коливалася в межах 

від 4,0 (Psp21) до 7,0 (Psp26, Psp28). Середні значення фактичної (Ho) та 

теоретично очікуваної (He) гетерозиготності становили відповідно 0,671 та 

0,599, що вказує на загальне переважання гетерозиготних генотипів над 

гомозиготними. Максимальне значення Ho було виявлено за локусом Psp28 – 

1,000, мінімальне (0,395) – за локусом Psp21. Рівень теоретично очікуваної 

гетерозиготності (He) коливався в межах від 0,411 до 0,685 для локусів Psp21 та 

Psp26, відповідно (табл. 1). 

Крім того, нами було встановлено достовірний (р < 0,05) дефіцит 

гетерозиготних генотипів за локусом Psp26, в той час як за локусом Psp28, 

навпаки, було виявлено достовірний надлишок гетерозиготних генотипів 

(р < 0,01). Такі результати, ймовірно, вказують на підвищену чутливість 

популяції веслоноса до штучного відбору за умов використання обмеженої 

кількості плідників та є наслідком генетичних пристосувань до нових умов 

утримання та культивування. 

Встановлений індекс поліморфізму (PIC) для досліджуваних локусів 

веслоноса коливався від 0,361 для локусу Psp21 до 0,646 для локусу Psp26, що 

свідчить про те, що локус Psp21 є найменш поліморфним, а локус Psp26 – 

найбільш поліморфним. Середнє значення індексу поліморфізму для 

Рис. 4. Схематичне зображення динуклеотидних повторів досліджуваних локусів ДНК 
веслоноса (вказані розміри мікросателітних алелів у п.н.; темним фоном виділено нові 
ідентифіковані алелі)
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Висновки і перспективи. На основі
проведеного аналізу генетичної структури
досліджуваноїгрупивеслоносазамікросате-
літнимиДНК-маркераминамибуловиявле-
но24алельнихваріанти.Найбільшполімор-
фними були локуси Psp26 та Psp28 (по 7
алельних варіантів), а найменш поліморф-
нимвиявивсялокусPsp21(4алельніваріан-
ти).ДлялокусуPsp12було ідентифіковано
двановіалельніваріанти214п.н.(5,26%)та
216п.н.(34,21%),адлялокусуPsp26–один
новийалельнийваріант164п.н.(7,90%).

Виявлені зміни у генетичній структурі
веслоноса,ймовірно,вказуютьнапідвищену
чутливістьдоштучноговідборузаумоввико-
ристання обмеженої кількості плідників та
виникнення адаптації до нових умов утри-
маннятакультивуванняданоговидуриб.

Згіднопопуляційнихрозрахунківбуло
встановлено,щовданійгрупірибперева-
жаютьособинизгетерозиготнимигено-
типами та спостерігається достатньо
високий рівень генетичної мінливості.
Використаннявказаноїпанелімікросате-
літних ДНК-маркерів дозволяє здійсню-
ватигенотипуваннявеслоносазвисоким
рівнемінформативності.

Таким чином, виявлені специфічні
алельні варіанти дозволять здійснювати
ідентифікацію наявних племінних груп
даноговидуриб,щоможебутизастосовано
для моніторингу за генетичним станом та
ефективністю збереженням біорізноманіт-
тяуштучнихпопуляціяхвеслоносавумовах
сучаснихрибницькихгосподарствУкраїни.

виявлено достовірний надлишок гетеро-
зиготнихгенотипів(р<0,01).Такірезуль-
тати, ймовірно, вказують на підвищену
чутливість популяції веслоноса до штуч-
ноговідборузаумоввикористанняобме-
женоїкількостіплідниківтаєнаслідком
генетичнихпристосуваньдоновихумов
утриманнятакультивування.

Встановлений індекс поліморфізму
(PIC)длядосліджуванихлокусіввеслоноса
коливався від 0,361 для локусу Psp21 до
0,646длялокусуPsp26,щосвідчитьпроте,
щолокусPsp21єнайменшполіморфним,
а локус Psp26 – найбільш поліморфним.
Середнє значення індексу поліморфізму
для досліджуваних локусів ДНК дорівню-
вало 0,548, що говорить про високий
рівень поліморфізму за обраними марке-
рамидляданоговидуриб(PIC>0,500).

Показник вірогідності виключення
випадковогозбігуалелів(РЕ)всередньо-
мустановив0,452іколивавсявмежахвід
0,111 (Psp21) до 1,000 (Psp28). Високе
значенняпоказникаРЕдлялокусуPsp28
(1,000) пояснюється наявністю у 100 %
досліджуваних особин веслоноса лише
гетерозиготних генотипів за вказаним
ДНК-маркером.

Такимчином,урезультатіпроведених
досліджень мікросателітної ДНК весло-
носа було ідентифіковано нові алельні
варіанти для мікросателітних локусів
Psp12 та Psp26 та здійснено оцінку вну-
трішньовидового генетичного полімор-
фізмуданоїгрупириб.

1. Показники генетичного поліморфізму веслоноса за мікросателітними локусами

Назва локусу Na Ho He PIC χ2 PE

Psp12 6,0 0,658 0,634 0,571 13,720 0,366

Psp21 4,0 0,395 0,411 0,361 0,763 0,111

Psp26 7,0 0,632 0,685 0,646 65,867* 0,331

Psp28 7,0 1,000 0,667 0,613 41,387** 1,000

Середнє 6,0 0,671 0,599 0,548 - 0,452
Примітка: * p < 0,05, ** p < 0,01 – достовірні відмінності між рівнем фактичної та теоретично

очікуваноїгетерозиготності
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К. Н. Курта, О. А. Малышева, А. А. Гетя, 
Б. А. Гришин, Л. Н. Шинкаренко, В. Г. 
Спиридонов. Идентификация аллельных вари-
антов микросателлитной днк веслонос (polyodon 
spathula)//Биоресурсы и природопользование. – 
2017. – 9, №5–6. – С.49–57.

В данной работе был исследован генетический 
полиморфизм микросателлитных локусов ДНК 
веслоноса (Polyodon spathula) (n = 38) по выбранной 
панели маркеров: Psp12, Psp21, Psp26 и Psp28. На 
основании микросателлитного анализа по всем локу-
сам было выявлено 24 аллельных варианта. 
Наибольшим уровнем полиморфизма характеризова-
лись локусы Psp26 и Psp28 (по 7 аллельных вариан-
тов), а наименьшим – локус Psp21 (4 аллельные 
варианты). Для локуса Psp12 было идентифициро-
вано два новых аллельных варианта 214 (5,26 %) и 
216 п.н. (34,21 %), а для локуса Psp26 – один новый 
аллельный вариант 164 п.н. (7,90 %). Согласно 
популяционных расчетов было установлено, что в 
данной группе рыб преобладают особи с гетерозигот-
ными генотипами и наблюдается достаточно высо-
кий уровень генетической изменчивости.

Ключевые слова: веслонос (Polyodon spathula), 
микросателлиты, ДНК-маркеры, локус, аллель, 
полиморфизм, генетическая структура

АННОТАЦИЯ

Kh. Kurta, O. Malysheva, A. Getya, B. 
Hrishyn, L. Shynkarenko, V. Spyrydonov. 
Identification of the allelic variants of paddlefish 
(polyodon spathula) microsatellite dna/ Biological 
Resources and Nature Managment.– 2017. –  
9, №5–6. – P.49–57.

The microsatellite DNA assay of paddlefish 
(Polyodon spathula) and the genetic polymor-
phism of the investigated group of fish (n = 38) 
were performed in this paper for the following 
DNA-markers: Psp12, Psp21, Psp26 and Psp28. 
According to the microsatellite analysis, 24 allelic 
variants were identified for all loci. The Psp26 
and Psp28 loci were the most polymorphic (7 allelic 
variants), and the Psp21 locus was the least poly-
morphic (4 allelic variants). For the Psp12 loci two 
new allelic variants of 214 bp (5,26%) and 216 
bp (34,21%) were identified, and for the Psp26 
loci one new allelic variant 164 bp (7,90 %) was 
identified. According to population calculations, it 
was found that in this group of fish predominates 
individuals with heterozygous genotypes and a 
fairly high level of genetic variability is observed.

Keywords: paddlefish (Polyodon spathula), 
microsatellites, DNA markers, loci, allele, polymor-
phism, genetic structure
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