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ГЕНЕТИЧЕСКАЯ СТРУКТУРА ПОПУЛЯЦИИ КАРПА (CYPRINUS CARPIO CARPIO), 
ВЫРАЩИВАЕМОГО В АКВАКУЛЬТУРЕ В РЕСПУБЛИКЕ БЕЛАРУСЬ

(Представлено академиком А. В. Кильчевским)

Аннотация. Представлена панель из 14 микросаттелитных локусов (MFW1, MFW2, MFW6, MFW9, MFW10, 
MFW11, MFW13, MFW16, MFW20, MFW24, MFW26, MFW28, MFW29 и Cid0909), с помощью которых изучена гене-
тическая структура карпа (Cyprinus carpio carpio) породы «Изобелинский», разводимой на территории Республики 
Беларусь. В исследование включены четыре отводки: две зеркальные («Смесь зеркальная», «Три прим») и две че-
шуйчатые («Смесь чешуйчатая», «Столин XVIII»).

Установлено, что порода карпа «Изобелинский» обнаруживает высокий уровень внутрипородной генетической 
вариабельности. В исследованных микросателлитных локусах идентифицирован 231 аллель, причем 62 % от общего 
количества аллелей составляли редкие аллели с частотой встречаемости менее 5,0 %. Число эффективных аллелей 
(Ne) в локусах варьировало от 3,082 (MFW10) до 9,754 (MFW26). Индекс биоразнообразия Шеннона (I) составил 
2,082 ± 0,075. Наибольшее значение показателя ожидаемой гетерозиготности (Hе) отмечено для локуса MFW26 
(0,897), наименьшее – для локуса MFW10 (0,676).

Обнаружено, что большее генетическое разнообразие характерно для чешуйчатых отводок карпа «Смесь че-
шуйчатая» и «Столин XVIII». Наибольший суммарный процент редких аллелей определен для особей из отводки 
«Столин XVIII». Минимальные значения данного параметра выявлены для особей зеркального карпа отводок 
«Смесь зеркальная» и «Три прим».

Результаты свидетельствуют о достаточно высоком генетическом разнообразии четырех изученных отводок по-
роды карпа «Изобелинский», установленном с помощью оптимально подобранных для анализа маркерных локусов, 
что дает возможность дифференцировать отводки между собой.
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Abstract. In this study, we presented a panel of 14 microsatellite loci (MFW1, MFW2, MFW6, MFW9, MFW10, MFW11, 
MFW13, MFW16, MFW20, MFW24, MFW26, MFW28, MFW29 and Cid0909), with which we studied the genetic structure 
of Cyprinus carpio carpio of the breed “Izobelinsky” in the Republic of Belarus. Four offshoots of carp were included in the 
study: two mirrory (“Smes’ zerkal’naya”, “Tri prim”) and two scaly (“Smes’ cheshujchataya”, “Stolin XVIII”).

As a result, it was found that the carp breed “Izobelinsky” exhibits a high level of in-breed genetic variability. In the stud-
ied microsatellite loci, 231 alleles were identified, 62 % of the total number of alleles were rare alleles with a frequency of oc-
currence of less than 5.0 %. The number of effective alleles (Ne) at the loci ranged from 3.082 (MFW10) to 9.754 (MFW26). 
The Shannon biodiversity index (I) was 2.082 ± 0.075. The highest value of the expected heterozygosity index (He) was noted 
for the MFW26 locus (0.897), the lowest – for the MFW10 locus (0.676).

The greatest genetic diversity is characteristic of the scaly carp “Smes’ cheshujchataya” and “Stolin XVIII”. The highest 
total percentage of rare alleles was determined for fishes from “Stolin XVIII”. The minimum values of this parameter were 
found for specimens of the carp “Smes’ zerkal’naya” and “Tri prim”.
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The results of this study indicate a fairly high genetic diversity of four offshoots of the carp breed “Izobelinsky”, which 
was established using the marker loci optimally selected for analysis. This makes it possible to differentiate the layering 
among themselves.
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Введение. Главной задачей рыбоводства является повышение эффективности выращивания 
и увеличение конкурентоспособности получаемой рыбной продукции за счет роста продуктив-
ности и улучшения потребительских качеств. В Беларуси селекционная работа в карповодстве 
направлена на создание новых высокопродуктивных, конкурентоспособных пород, а также на 
формирование генофонда, позволяющего максимально использовать эффект гетерозиса при 
межпородных и межвидовых скрещиваниях.

Работа по созданию белорусской породы карпа «Изобелинский» начата в 1947 г. на основе 
местных маточных стад, хорошо приспособленных к естественным условиям обитания. Порода 
представлена четырьмя отводками: двумя зеркальными и двумя чешуйчатыми. Отличительными 
особенностями карпа данной породы является высокая потенциальная способность роста, 
повышенная резистентность к воспалениям плавательного пузыря, хорошая отзывчивость на 
корма, высокие вкусовые качества мяса.

Карпы породы «Изобелинский» используются как в чистопородном, межлинейном, межпо-
родном скрещивании с карпами других пород и породных групп белорусской селекции, так  
и с импортированными породами. При получении высокопродуктивных гетерогенных кроссов  
в качестве материнской линии обязательно используют самок данной породы карпа, как наибо-
лее приспособленной к местным условиям, что обеспечивает нормативную и даже сверхнорма-
тивную выживаемость потомства. В настоящее время карп породы «Изобелинский» входит  
в состав коллекционного племенного стада СПУ «Изобелино» и представлен в нем восьмым по-
колением и формируемым младшим ремонтом девятого поколения.

Генетическое разнообразие вида Cyprinus carpio carpio исследовано достаточно широко [1–5]. 
Наиболее изучены популяции карпа, обитающего как в естественных, так и в контролируемых 
условиях (аквакультура), на территории Польши [6]. В Республике Беларусь исследования, на-
правленные на оценку генетического разнообразия карпа, выращиваемого в аквакультуре, ранее 
не проводились.

Целью работы является определение оптимальной панели микросаттелитных локусов для 
изучения генетической структуры карпа (Cyprinus carpio carpio) породы «Изобелинский», разво-
димой на территории Республики Беларусь.

Материалы и методы исследования. В качестве материала для исследований использовали 
образцы плавников от четырех отводок карпа породы «Изобелинский», отобранных в селекцион-
но-племенном участке «Изобелино» (д. Изобелино, Молодечненский район): зеркальные «Смесь 
зеркальная» (110 образцов) и «Три прим» (46 образцов), чешуйчатые «Смесь чешуйчатая»  
(70 образцов) и «Столин XVIII» (100 образцов).

ДНК выделяли, используя методику фенол-хлороформной и солевой экстракции [7] с моди-
фикациями.

Генетическое разнообразие оценивали по четырнадцати STR-локусам – MFW1, MFW2, 
MFW6, MFW9, MFW10, MFW11, MFW13, MFW16, MFW20, MFW24, MFW26, MFW28, MFW29  
и Cid0909 [1; 8].

Статистический анализ данных проводили с использованием программ GenAIEx v.6.5 [9], 
Structure v.2.3.4 [10], Past v.3.17 [11] и Pophelper v1.0.10 [12]. 

Были рассчитаны показатели, характеризующие генетическую структуру карпа белорусской 
породы «Изобелинский»:

Na (среднее количество выявленных аллелей на локус) – показатель, который позволяет оце-
нить аллельное разнообразие в популяции, основываясь на общем числе выявленных вариантов;
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Ne (количество эффективных аллелей) – показатель, характеризующий распространенность 
аллелей, которые теоретически необходимы для достижения той же ожидаемой гетерозиготно-
сти, что и в изучаемой популяции; позволяет определить разнообразие с учетом частоты встре-
чаемости аллелей по конкретному локусу;

Ho (наблюдаемая гетерозиготность) – показатель изменчивости (полиморфности) популяции, 
который описывает долю гетерозиготных генотипов в эксперименте;

He (ожидаемая гетерозиготность) – показатель, который описывает долю гетерозиготных ге-
нотипов, ожидаемых в равновесии Харди–Вайнберга [13];

I (индекс разнообразия Шеннона) – количественная мера, которая отражает, сколько различ-
ных типов (например, субпопуляций) имеются в наборе данных (популяции); индекс позволяет 
произвести статистическую оценку изучаемых выборок и оценить значимость различий между 
уровнями разнообразия [14];

FIS (индивидуальный индекс фиксации) – позволяет оценить степень родственного спарива-
ния особей в субпопуляции, отражает отклонения генотипических частот с точки зрения недо-
статка или избытка гетерозигот;

FST (индекс фиксации) – характеризует снижение гетерозиготности из-за ограничения мигра-
ции и генетического дрейфа между субпопуляциями и указывает на степень дивергенции субпо-
пуляций с течением времени [15].

С использованием GenAIEx v.6.5 проведен расчет генетических дистанций по методу 
AMOVA. В программе Structure v.2.3.4 рассчитан критерий Q, который характеризует принад-
лежность каждой отдельной особи к соответствующему кластеру (субгруппе в пределах груп-
пы). С использованием веб-приложения Pophelper v1.0.10 (http://pophelper.com) произведена гра-
фическая интерпретация результатов, полученных в Structure v.2.3.4. В программе Past v.3.17 вы-
полнено построение графика главных компонент на основе расчета генетических дистанций по 
методу AMOVA.

Результаты и их обсуждение. Порода карпа «Изобелинский» обнаруживает высокий уро-
вень генетической вариабельности: в 14 исследованных микросателлитных локусах идентифи-
цировали 231 аллель, в том числе 143 редких аллеля (с частотой встречаемости менее 5,0 %), что 
составляет 62 % от общего количества выявленных аллелей. Число эффективных аллелей (Ne)  
в локусах варьировало от 3,082 (MFW10) до 9,754 (MFW26), при среднем значении 6,152 ± 0,487 
аллеля на локус. Индекс биоразнообразия Шеннона (I), рассчитанный для совокупности 14 STR-
локусов, составил 2,082 ± 0,075, что указывает на среднюю сложность структуры популяции 
карпа породы «Изобелинский».

Наибольшее значение показателя наблюдаемой гетерозиготности (Ho) было отмечено для ло-
куса MFW9 (0,819), наименьшее – для локуса MFW28 (0,438), при среднем значении 0,660 ± 0,033. 
Наибольшее значение показателя ожидаемой гетерозиготности (Hе) выявлено для локуса 
MFW26 (0,897), наименьшее – для локуса MFW10 (0,676), при среднем значении 0,823 ± 0,015.

Значение критерия Q, равное 75 % или выше, подтверждает принадлежность отдельной осо-
би из исследуемой выборки карпа к одной из четырех отводок («Смесь чешуйчатая», «Столин 
XVIII», «Смесь зеркальная» и «Три прим»). На рис. 1 представлены результаты кластеризации 
для всех 326 особей карпа (расположены по порядку без сортировки по значению Q) в пределах 
четырех отводок (K = 4). Для каждой отводки (№ 1–4) имеются особенности. В пределах отводки 
№ 1 «Смесь чешуйчатая» выявлены особи, относящиеся к трем субкластерам (соответствуют 
Cluster 1, 3 и 4). Особи в пределах отводки № 2 «Смесь зеркальная» также могут быть сгруппи-
рованы в два субкластера (соответствуют Cluster 2 и 3). В пределах отводки № 3 «Столин XVIII» 
наблюдается довольно гетерогенная структура: выявлены особи, относящиеся к альтернатив-
ным субкластерам, но с незначительной долей Q в пределах основного кластера, что не позволя-
ет однозначно отнести особь к одному конкретному субкластеру. Генетическая структура отвод-
ки № 4 «Три прим» наиболее однородная: выявлены всего две особи из альтернативных субкла-
стеров. Данный факт может быть следствием того, что изучаемые в рамках исследования отводки 
карпа породы «Изобелинский» имеют общее происхождение, но нельзя исключить и влияние 
иных факторов, например, давление искусственного отбора и/или немногочисленную генетиче-
ски обедненную группу прародителей.
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Рис. 1. Результаты анализа генетической структуры четырех отводок в породе карпа «Изобелинский» для K = 4: № 1 –  
«Смесь чешуйчатая», № 2 – «Смесь зеркальная», № 3 – «Столин XVIII»; № 4 – «Три прим» (ось X – идентификатор 

особи, ось Y – доля принадлежности к соответствующему кластеру)

Fig. 1. The results of the analysis of the genetic structure of the four offshoots of carp breed “Izobelinsky” for K = 4: no. 1 –  
“Smes’ cheshujchataya”, no. 2 – “Smes’ zerkal’naya”, no. 3 – “Stolin XVIII”, no. 4 – “Tri prim” (the X axis is the identifier of 

the individual, the Y axis is the share of belonging to the corresponding cluster)

На основании анализа генетических дистанций FST, рассчитанных по алгоритму AMOVA для 
14 STR-локусов, построен график главных компонент (PCA, Principal Component Analysis), отра-
жающий взаимное сходство или различие исследованных отводок карпа породы «Изобелинский» 
(рис. 2).

Рис. 2. Результаты анализа главных компонент (по совокупности 14 STR-локусов) четырех отводок в породе карпа 
«Изобелинский»

Fig. 2. The results of the analysis of the main components (a total of 14 STR-loci) of four offshoots in the carp breed 
“Izobelinsky”
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Все группы (отводки) расположены на равномерном удалении друг от друга. Несмотря на 
генетическую близость исследуемых отводок карпа наблюдается довольно существенное разли-
чие по взаимному расположению их координат на графике главных компонент, на долю которых 
(первая и вторая компонента) приходится 87 % вариации признака. Причина подобных различий 
в большей степени обусловлена различиями в частоте распространенности аллелей в исследо-
ванных STR-локусах, а также наличием в исследованных отводках как редких, так и приватных 
(встречаются только в одной из исследованных групп) аллелей.

Наибольший накопленный суммарный процент редких аллелей определен для особей из от-
водок чешуйчатого карпа «Столин XVIII» (177,6 %) и «Смесь чешуйчатая» (151,1 %). Значения 
данного параметра были примерно в 2 раза ниже для особей из отводок зеркального карпа «Смесь 
зеркальная» (69,7 %) и «Три прим» (75,0 %).

Для отводок карпа породы «Изобелинский» имелись также особенности и в количестве вы-
явленных приватных аллелей. Большее количество приватных аллелей характерно для отводок 
чешуйчатого карпа. Среди особей из отводок зеркального карпа выявлены приватные аллели 
только для особей из отводки «Три прим»: для локуса MFW16 аллель 172 – 7,3 %, для локуса 
MFW20 аллель 266 – 5,1 %. Среди особей из отводки «Смесь чешуйчатая» они определены для 
девяти локусов: MFW2, MFW6, MFW9, MFW10, MFW11, MFW16, MFW20, MFW26 и MFW29. 
Причем для локуса MFW2 аллель 171 выявлен в 7,3 %, для локуса MFW16 аллель 161 – в 8,7 %  
и для локуса MFW20 аллель 236 – в 10,0 %. Наибольшее количество приватных аллелей опреде-
лено для особей из отводки «Столин XVIII» – 48, что составляет 20,8 % от всех выявленных ал-
лелей среди исследованных карпов породы «Изобелинский». В данной отводке для пяти STR-
локусов частота распространенности некоторых аллелей составила более 5,0 %: для локуса 
MFW6 аллель 125 – 8,8 %, для локуса MFW9 аллель 237 – 6,5 %, для локуса MFW24 аллели 205 
и 212 – 7,7 и 9,8 % соответственно, для локуса MFW28 аллели 276 и 300 – 9,2 и 6,3 % соответ-
ственно, для локуса MFW29 аллель 138 – 6,9 %.

Из 14 исследованных STR-локусов наибольшим потенциалом по дифференциации исследуе-
мых отводок карпа породы «Изобелинский» обладают те, для которых рассчитанные значения 
FST являются максимальными (табл. 1). Наибольшие рассчитанные значения FST показаны для 
четырех STR-локусов: MFW28, MFW13, MFW11 и Cid0909.

Т а б л и ц а 1. Дифференцирующий потенциал STR-локусов (результаты анализа locus-by-locus AMOVA)

T a b l e 1. Differentiating potential of STR-loci (results of locus-by-locus AMOVA analysis)

Локус
Locus FST

* p-уровень
p-level

Локус
Locus FST

p-уровень
p-level

MFW1 0,101 <0,001 MFW16 0,110 <0,001
MFW2 0,105 <0,001 MFW20 0,039 <0,001
MFW6 0,069 <0,001 MFW24 0,073 <0,001
MFW9 0,063 <0,001 MFW26 0,044 <0,001
MFW10 0,051 <0,001 MFW28# 0,173 <0,001
MFW11# 0,124 <0,001 MFW29 0,067 <0,001
MFW13# 0,129 <0,001 Cid0909# 0,121 <0,001

П р и м е ч а н и е: «*» – FST, коэффициент инбридинга субпопуляций относительно всей популяции, указывает 
на редукцию гетерозиготности из-за ограничения потока генов (миграции) и генетического дрейфа между субпопу-
ляциями; «#» – выделены STR-локусы с максимальными значениями FST.

N o t e: «*» – FIS, Fixation Index; «#» – STR loci with maximum FST values highlighted.

Для установления внутрипородной генетической подразделенности карпов породы «Изо-
белинский» необходимо также оценить значения показателей Na, Ne, Ho, He, I и коэффициента 
FIS (табл. 2). Исходя из данных показателей определено, что меньшим генетическим разнообразием 
отличаются особи из отводок зеркального карпа «Смесь зеркальная» и «Три прим». Наибольшее 
генетическое разнообразие выявлено для отводки чешуйчатого карпа «Столин XVIII».
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Т а б л и ц а 2. Генетическая характеристика четырех отводок карпа породы «Изобелинский»  
по результатам генотипирования 14 STR-локусов

T a b l e 2. Genetic characteristics of four offshoots of carp of the “Isobelinsky” breed based  
on the results of genotyping of 14 STR-loci

Показатель
Index

Отводка
Offshoot

«Смесь чешуйчатая»
“Smes’ cheshujchataya”

«Столин XVIII»
“Stolin XVIII”

«Смесь зеркальная»
“Smes’ zerkal’naya”

«Три прим»
“Tri prim”

Na 10,500 ± 0,954 13,286 ± 1,013 7,714 ± 0,722 7,071 ± 0,497
Ne 5,766 ± 0,622 6,286 ± 0,393 3,504 ± 0,342 4,078 ± 0,480
I 1,876 ± 0,129 2,054 ± 0,075 1,419 ± 0,078 1,516 ± 0,105
Ho 0,578 ± 0,059 0,744 ± 0,029 0,639 ± 0,048 0,605 ± 0,052
He 0,780 ± 0,038 0,832 ± 0,012 0,689 ± 0,021 0,697 ± 0,041
FIS 0,280 ± 0,060 0,105 ± 0,033 0,079 ± 0,057 0,129 ± 0,053

При анализе данных литературы по оценке генетического разнообразия биологического вида 
Cyprinus carpio carpio, особи которого обитают в аквакультуре в различных регионах мира, 
установлено, что белорусская порода карпа «Изобелинский» характеризуется наибольшим зна-
чением среднего числа аллелей на локус Na (16,5) по сравнению с популяциями из России [3], 
Польши [6], Германии [2], Нидерландов [1], Китая [5], Вьетнама [4], Японии [2]. В целом, наблю-
даемый уровень гетерозиготности (Ho) белорусской породы карпа соответствует таковому для 
большинства популяций из различных регионов. Вместе с тем для отводки «Столин XVIII» уро-
вень Ho оказался выше, чем для большинства изученных популяций карпа. Данный факт под-
тверждает, что для этой отводки карпа характерны широкий спектр генетического разнообразия 
и, вследствие этого, высокий потенциал для селекционной работы.

Заключение. Дана оценка генетического разнообразия четырех отводок карпа (Cyprinus 
carpio carpio) породы «Изобелинский», разводимой на территории Республики Беларусь, по 
результатам генотипирования 14 STR-локусов. Проведенный анализ свидетельствует о том, 
что порода карпа «Изобелинский» обнаруживает высокий уровень внутрипородной генетиче-
ской вариабельности. В исследованных микросателлитных локусах идентифицирован 231 ал-
лель, в том числе 143 редких аллеля, что составляет 61,9 % от общего количества выявленных 
аллелей. Число эффективных аллелей (Ne) в локусах варьировало от 3,082 до 9,754. Такое 
разнообразие представленных аллелей позволяет эффективно проводить генетическую пас-
портизацию и по родную идентификацию карпа породы «Изобелинский». Индекс биоразно-
образия Шеннона (I) составил 2,082, что демонстрирует среднюю сложность генетической 
структуры изученной породы карпа. Наибольшее значение показателя ожидаемой гетерози-
готности (Hе) отмечено для локуса MFW26 (0,897), наименьшее – для локуса MFW10 (0,676). 
Высокий показатель ожидаемой гетерозиготности (Hе) свидетельствует о большей разре-
шающей способности маркера к локусу MFW26. Тем не менее, наличие редких аллелей по всем 
изученным локусам не позволяет уменьшить число маркеров, чтобы не снижать разрешающую 
способность используемого в иссле довании подхода.

Обнаружено, что большее генетическое разнообразие характерно для чешуйчатых отводок 
карпа «Смесь чешуйчатая» и «Столин XVIII». Наибольший суммарный процент редких аллелей 
определен для особей из отводки «Столин XVIII». Для отводки «Столин XVIII» уровень Ho ока-
зался выше, чем для большинства изученных популяций карпа. 

Наблюдаемый уровень гетерозиготности (Ho) белорусской породы карпа «Изобелинский» со-
ответствует таковому для большинства популяций из различных регионов. Полученные результа-
ты свидетельствуют о достаточно высоком генетическом разнообразии четырех изученных отво-
док породы карпа «Изобелинский», установленном с помощью оптимально подобранных для ана-
лиза маркерных локусов, что дает возможность дифференцировать отводки между собой.
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