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Актуальність. Питання збереження 
генетичної різноманітності племінних 
стад цінних видів риб набуває особливої 
актуальності в сучасних умовах ведення 
аквакультури. Представниками цінних 
видів є осетроподібні, в тому числі і весло-
ніс (Рolyodon spathula), якого нині широко 
відтворюють та вирощують як біомеліора-
тора ставів та для одержання цінної осе-
трової продукції [1, 2].

Однією з основних причин, яка може 
вплинути на зниження генетичного різ-
номаніття у штучних популяціях веслоно-
са, є низька чисельність вихідного племін-
ного матеріалу для формування маточних 
стад, відсутність генетичного контролю 
та цілеспрямованої селекції при відтво-
ренні даного виду [2, 3, 4]. Головною 
вимогою при роботі зі збереження біоріз-
номаніття об’єктів аквакультури є застосу-
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Проведено порівняльний аналіз генетичної структури трьох популяцій веслоноса 
за мікросателітними ДНК-маркерами та встановлено, що найбільш поліморфною 
була херсонська популяція (25 алельних варіантів), а найменш поліморфною – черні-
гівська популяція (21 алельний варіант). Максимальне значення кількості алелів на 
локус (Na) встановлено для популяції Херсонської обл. – 6,25, а мінімальне – 5,25 для 
популяції Чернігівської обл. Згідно аналізу рівнів гетерозиготності для кожної з 
трьох українських популяцій зафіксовано переважання фактичної гетерозиготності 
(Ho = 0,730), над теоретичною (He = 0,619). Середні значення індексу фіксації (Fis) 
коливалися від Fis = –0,176 (чернігівська популяція) до Fis =  –0,129 (вінницька попу-
ляція), що свідчить про збереження генетичного поліморфізму у штучних популяці-
ях веслоноса в умовах аквакультури. Розраховані середні значення індексу PIC свід-
чать про те, що досліджувані локуси були достатньо  поліморфними (Р > 0,550). 
Значення комбінованої вірогідності виключення випадкового збігу алелів (CPE) в 
середньому для популяцій веслоноса становило 0,912, що вказує на 91,2 % інформа-
тивності обраної панелі мікросателітних ДНК-маркерів.
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мікросателітних ДНК-маркерів (STR), 
вивчення локусів кількісних ознак (QTL) 
тощо [7-9, 12]. Нині, для популяційно-ге-
нетичних досліджень досить широко 
використовують мікросателітні ДНК-
макрери, які з високим ступенем вірогід-
ності дозволяють провести аналіз алель-
ного складу популяцій, отримати інфор-
мацію щодо генетичної спорідненості 
особин та встановити генеалогічні зв’яз-
ки між племінними стадами різних госпо-
дарств [7, 10-13].

Подібні дослідження активно вико-
ристовуються закордонними вченими, для 
вивчення генетичної складової та прове-
дення популяційно-генетичної оцінки 
плідників веслоноса та їх потомства [6, 10, 
14, 15]. Згідно аналізу таких публікацій, у 
досліджуваних популяціях спостерігається 
тенденція до змін генетичного полімор-
фізму в залежності від умов мешкання. Так, 
природні популяції характеризуються 
високим рівнем наявності гетерозиготних 
генотипів, тоді як у штучних популяціях, 
навпаки, спостерігається зниження гене-
тичної різноманітності [5, 10, 14, 15].

Таким чином, проведення мікросате-
літного аналізу генетичної структури 
українських популяцій веслоноса дозво-
лить оцінити стан поліморфізму досліджу-
ваних популяцій, здійснити міжгосподар-
ські та міжпопуляційні порівняння і сфор-
мувати в подальшому рекомендації зі 
створення ефективних маточних стад для 
підвищення продуктивності аквакультур-
них підприємств. 

Мета дослідження – здійснення порів-
няльного аналізу генетичної структури 
веслоноса (Рolyodon spathula) українських 
популяцій за мікросателітними ДНК-
маркерами.

Матеріали і методи дослідження. 
Матеріалом для дослідження була ДНК, виді-
лена з біологічних зразків веслоноса, відібра-
них з ПрАТ «Чернігіврибгосп» (n = 35, 
Чернігівська обл., 2017 р), ТОВ «Меркурій» 

вання таких методів та підходів, які з 
високим рівнем достовірності дозволя-
ють здійснити оцінку генетичного полі-
морфізму популяції на рівні ДНК [4, 5].

На сучасному етапі молекулярно-гене-
тичних досліджень одним з основних та 
найбільш ефективних методів вивчення 
генетичної структури популяцій є застосу-
вання мікросателітних ДНК-маркерів, які 
відображають стан поліморфізму дослі-
джуваних локусів [6, 7].

Дослідження мікросателітної ДНК 
веслоноса дозволить проаналізувати гене-
тичні процеси, які відбуваються у штуч-
них популяціях даного виду риб, з метою 
збереженням видового різноманіття в 
умовах штучного культивування.

Аналіз останніх досліджень та публі-
кацій. Веслоніс (Рolyodon spathula) – це 
північноамериканський представник 
родини Веслоносих (Polyodontidae), ряду 
Осетроподібних (Acipenseriformes), який є 
інтродуцентом у штучні водойми України 
та високопродуктивним об’єктом рибо-
розведення, зокрема і в умовах полікуль-
тури з цінними осетровими видами риб 
[4]. Нарощування прісноводної аквакуль-
тури за рахунок культивування веслоноса 
дозволить збільшити виробництво хар-
чової рибної продукції для забезпечення 
потреб населення, а також та розширити 
обсяги експортно-орієнтованої товарної 
продукції для постачання на міжнарод-
ний ринок [4, 5].

Важливою умовою під час штучного 
відтворення та формування продуктивних 
маточних стад веслоноса є застосування 
ефективних методів сучасної генетики та 
селекції, які забезпечать збереження мак-
симального генетичного різноманіття у 
популяціях даного виду риб [2, 6].

В останні десятиліття досить бурхливо 
розвиваються наукові розробки в області 
біотехнології із застосуванням різних 
молекулярно-генетичних маркерів, зокре-
ма, мітохондріальних, міні- (VNTR) та 
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проводили із застосуванням програм MS 
Excel 2010, PowerStats V12 (Promega), 
Cervus v. 3.0.3, GENALEX 6.5 [19-21].

Результати дослідження та їх обгово-
рення. У результаті проведеної роботи зі 
встановлення особливостей генетичної 
структури штучних популяцій веслоноса 
було виявлено загальну подібність гене-
тичних профілів за досліджуваними 
мікросателітними ДНК-локусами (рис. 1). 

Так, найбільш поліморфною була попу-
ляція з Херсонської області, кількість 
ідентифікованих алелів для якої станови-
ла – 25 алельних варіантів. Найменш полі-
морфною була популяція з Чернігівської 
області – 21 алельний варіант. Для популя-
ції з Вінницької області всього було іден-
тифіковано 22 алельні варіанти.

Виходячи з отриманих даних щодо 
рівня генетичної мінливості, зафіксовано 
максимальне значення кількості алелів на 
локус (Na) для популяції Херсонської обл. 
– 6,25, а мінімальне – 5,25 для популяції 
Чернігівської обл. (табл. 1).

Аналіз рівнів гетерозиготності україн-
ських популяцій веслоноса показав, що 
для херсонської популяції середній показ-
ник фактичної гетерозиготності (Но) зна-
ходився на рівні 0,742, тоді як показник 
теоретичної гетерозиготності (Не) був 
дещо нижчим та знаходився на рівні 
0,618. Для чернігівської популяції серед-
нє значення Но складало 0,757, проти Не 
– 0,638. Для вінницької популяції значен-
ня Но також було вищим за Не і становило 
– Но = 0,691, проти Не – 0,602.

У цілому нами було встановлено факт 
переважання середнього показника фак-
тичної гетерозиготності (Но = 0,730) над 
теоретичною (Не = 0,619) для трьох попу-
ляцій веслоноса. Крім того, нами було 
виявлено достовірний надлишок гетеро-
зиготних генотипів херсонської популя-
ції веслоноса для локусу Psp26 (p < 0,001), 
чернігівської популяції – для локусів 
Psp12 (p < 0,05) та Psp28 (p < 0,01) та 

(n = 38, Вінницька обл., 2017 р.) та ДУ 
«ВЕДОРЗ ім. академіка С.Т. Артющика» 
(n = 32, Херсонська обл., 2016 р.).

Виділення ДНК проводили з викорис-
танням методу сорбції ДНК на диоксиді 
кремнію (SiO2) [16].

Полімеразну ланцюгову реакцію (ПЛР) 
проводили на ампліфікаторі Veriti 96 Well 
(Applied Biosystems, США) з попередньо 
оптимізованими параметрами: початкова 
денатурація – 5 хв, 95 °С; 30 циклів денату-
рації – 15 с, 95 °С; відпалювання праймерів 
– 25 с, 56 °С; елонгація – 5 с, 72 °С та про-
лонгування – 5 хв, 72 °С [17].

Реакційна суміш загальним об’ємом  
20,0 мм3 містила наступні компоненти:  
50,0 мМ Трис-НСl (рН 8,3), 1,5 мМ MgCl2, 
0,2 мМ кожного з дезоксинуклеотидтрифос-
фатів (dNTP), по 5 рМ прямого і зворотно-
го локус-специфічних праймерів та 1,5 од. 
Taq-ДНК-полімерази. Зразки виділеної 
ДНК вносили в кількості 5 мм3 [17].

Продукти ампліфікації денатурували 
формамідом (Sigma, США) та розділяли 
шляхом капілярного електрофорезу на 
генетичному аналізаторі «ABI Prism 3130xl» 
Genetic Analyser (Applied Biosystems, США). 
Розміри алелів визначали за допомогою 
програми «Gene Mapper 3.7» (Applied 
Biosystems, США) з використанням стан-
дарту LIZ-500 (Applied Biosystems, США).

Для проведення досліджень вико-
ристовували панель із чотирьох попе-
редньо охарактеризованих мікросателіт-
них маркерів ДНК: Psp12, Psp21, Psp26 та 
Psp28 [17].

Визначення спектру та частот іденти-
фікованих алелів, кількості алелів на 
локус (Na) проводили методом прямого 
підрахунку та аналізу отриманих геноти-
пів досліджуваних особин. Розрахунки 
показників фактичної (Ho) та теоретич-
ної гетерозиготності (He), індексу полі-
морфізму (PIC), вірогідності виключення 
випадкового збігу алелів (PE), індексу фік-
сації (Fis) [18] та критерію Пірсона (α2) 
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валися від Fis = –0,176 (чернігівська популя-
ція) до Fis = –0,129 (вінницька популяція). 
Такі результати індексу Fis відображають 
надлишок гетерозиготних генотипів у 
досліджуваній групі риб, що свідчить про 
збереження генетичного поліморфізму у 
штучних популяціях веслоноса на даному 
етапі відтворення в умовах аквакультури.

У розрізі популяцій мінімальне значен-
ня індексу поліморфізму (PIC) для дослі-
джуваних локусів ДНК спостерігалося для 
локусу Psp21 – 0,305 (херсонська популя-
ція), максимальне значення, зафіксоване 
для даної популяції, становило 0,753 для 
локусу Psp26. У чернігівській популяції 
показник PIC  знаходився в межах від 

вінницької – для локусу Psp28 (p < 0,05). А 
також зафіксовано достовірний дефіцит 
гетерозиготних генотипів для локусу 
Psp21 (p < 0,05) херсонської популяції та 
для локусу Psp26 (p < 0,001) вінницької 
популяції.

За критерієм індексу фіксації (Fis) най-
більше переважання гетерозиготних 
генотипів спостерігалося за локусом 
Psp28 вінницької популяції веслоноса (Fis 
= –0,493), тоді як найбільше значення 
нестачі гетерозиготних генотипів було 
зафіксовано для локусу Psp21 чернігів-
ської популяції (Fis = 0,169).  

Середні значення індексу фіксації за 
чотирма локусами були від’ємними і коли-

Рис. 1. Генетичний профіль трьох досліджуваних популяцій веслоноса (Polyodon spathula) 
за мікросателітними ДНК-маркерами
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(чернігівська популяція) та в цілому за всіма 
популяціями індекс PIC становив – 0,569, що 
свідчить про те, що обрана панель маркерів 
є достатньо поліморфною (PIC > 0,550). 

Середні показники рівнів вірогідності 
виключення випадкового збігу алелів (РЕ) 

0,482 (Psp21) до 0,661 (Psp28), тоді як для 
вінницької популяції значення даного 
показника коливалися від 0,340 (Psp21) до 
0,670 (Psp26). 

Середні значення індексу PIC коливалися 
від 0,550 (вінницька популяція) до 0,581 

1. Порівняльна характеристика генетичного поліморфізму українських популяцій 
веслоноса за мікросателітними ДНК-локусами
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А
Т

 «
Ч

ер
н

іг
ів

р
и

б-
го

сп
» 

(Ч
ер

н
іг

ів
сь

ка
 

об
л.

) 
(n

 =
 3

5)

Psp12 4,0 0,857 0,601 15,504* -0,426 0,530 0,709

Psp21 3,0 0,457 0,550 1,861 0,169 0,482 0,153

Psp26 7,0 0,771 0,693 23,765 -0,114 0,652 0,547

Psp28 7,0 0,943 0,708 46,517** -0,331 0,661 0,884

Середнє  
значення

5,25±
1,03

0,757±
0,106

0,638±
0,038

- -0,176±
0,132

0,581±
0,045

0,573±
0,156

Т
О

В
 «

М
ер

ку
р

ій
» 

(В
ін

н
и

ц
ьк

а 
об

л.
)

 (
n

 =
 3

8)

Psp12 5,0 0,737 0,640 14,280 -0,151 0,572 0,488

Psp21 3,0 0,368 0,392 0,463 0,059 0,340 0,096

Psp26 7,0 0,658 0,707 58,539*** 0,070 0,670 0,366

Psp28 7,0 1,000 0,670 37,705* -0,493 0,615 1,000

Середнє значення 5,50±
0,96

0,691±
0,130

0,602±
0,071

- -0,129±
0,131

0,550±
0,072

0,487±
0,189

   Середнє для 
трьох

   популяцій

5,67±
0,30

0,730±
0,19

0,619±
0,01

- -0,159±
0,01

0,569±
0,01

0,551±
0,03

СРЕ 0,912
Примітка: * p < 0,05, ** p < 0,01, *** p < 0,001 – достовірні відмінності між рівнем фактичної та 

теоретичної гетерозиготності
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дження маточних стад досліджуваного 
об’єкта аквакультури.

Згідно аналізу середніх показників рів-
нів гетерозиготності, для кожної з трьох 
українських популяцій зафіксовано факт 
переважання фактичної гетерозиготно-
сті (Ho = 0,730), над теоретичною (He = 
0,619). Отримані результати індексу Fis 
відображають надлишок гетерозиготних 
генотипів у досліджуваних групах риб, що 
свідчить про збереження генетичного 
поліморфізму у штучних популяціях вес-
лоноса на даному етапі відтворення в умо-
вах аквакультури. Розраховані середні 
значення індексу PIC свідчать про те, що 
досліджувані локуси були достатньо полі-
морфними (Р > 0,550).

Значення комбінованої вірогідності 
виключення випадкового збігу алелів 
(CPE) в середньому для популяцій весло-
носа становило 0,912, що вказує на 91,2 % 
інформативності обраної панелі мікроса-
телітних ДНК-маркерів.

Перспективи подальших досліджень. 
Отримані дані дають підстави для подаль-
шого вивчення наявних племінних ресур-
сів веслоноса та їх порівняння з метою 
визначення ступеня генетичного спорід-
нення між маточними стадами різних гос-
подарств, оцінки рівня інбридингу та уник-
нення зниження генетичного різноманіт-
тя даного виду в умовах сучасної аквакуль-
тури. Важливою передумовою генетич-
ного управління процесами відтворення 
веслоноса є підвищення ефективності 
аквакультури та збільшення виробництва 
товарної харчової продукції.

для кожної з досліджуваних популяцій різ-
нилися незначно і коливалися від 0,487 до 
0,594 у вінницькій та херсонській популя-
ціях, відповідно. Високе значення РЕ було 
зафіксовано для локусу Psp28 (1,000) хер-
сонської та вінницької популяцій, що пояс-
нюється наявністю у 100 % досліджуваних 
особин веслоноса лише гетерозиготних 
генотипів за вказаним ДНК-маркером. 
Низьке значення РЕ виявлено для локусу 
Psp21, яке становило 0,069 (Херсонська 
обл.), 0,096 (Вінницька обл.) та 0,153 
(Чернігівська обл.) вказує на те, що даний 
локус загалом був найменш інформатив-
ним при дослідженні вітчизняних популя-
цій веслоноса. Значення комбінованої 
вірогідності виключення випадкового 
збігу алелів (CPE) в середньому для популя-
цій веслоноса становило 0,912, що вказує 
на 91,2 % інформативності обраної панелі 
мікросателітних маркерів ДНК. Для підви-
щення рівнів достовірності ДНК-аналізу 
досліджуваного виду в подальшому доціль-
ним є розширення панелі інформативних 
мікросателітних ДНК-локусів веслоноса.

Висновки. У результаті мікросателіт-
ного ДНК-аналізу генетичної структури 
трьох популяцій веслоноса встановлено, 
що найбільш поліморфною була херсон-
ська популяція (25 алельних варіантів), а 
найменш поліморфною – чернігівська 
популяція (21 алельний варіант).

Проведені дослідження з оцінки гене-
тичного поліморфізму веслоноса свідчать 
про загальну подібність генетичних про-
філів українських популяцій веслоноса, 
що, очевидно, вказує на спільне похо-
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SUMMARY

The comparative analysis of the genetic structure 
of three paddlefish populations was carried out by 
using microsatellite DNA markers. As the result, 
Kherson population (25 allelic variants) was the 
most polymorphic, and the least polymorphous was 
Chernihiv population (21 allelic variants). It was 

identified that the maximum number of alleles per 
locus (Na) at 6,25 was for the population from 
Kherson region, and the minimum Na at 5,25 was 
for the population from Chernihiv region. According 
to the analysis of levels of heterozygosity for each of 
three Ukrainian populations, it was determined the 
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АННОТАЦИЯ

Проведен сравнительный анализ генетической 
структуры трех популяций веслоноса по микроса-
теллитным ДНК-маркерами и, что наиболее 
полиморфной была херсонская популяция (25 
аллельных вариантов), а наименее полиморфной 
- черниговская популяция (21 аллельных вариан-
тов). Максимальное значение количества аллелей 
на локус (Na), было установлено для популяции 
Херсонской обл. – 6,25, а минимальное – 5,25 – для 
популяции Черниговской обл. Согласно анализа 
уровней гетерозиготности, для каждой из трех 
украинских популяций зафиксировано преоблада-
ние фактической гетерозиготности (Ho = 0,730), 
над теоретической (He = 0,619). Средние значе-
ния индекса фиксации (Fis) колебались от Fis = 
-0,176 (черниговская популяция) до Fis = -0,129 

(винницкая популяция), что свидетельствует о 
сохранении генетического полиморфизма в искус-
ственных популяциях веслоноса в условиях аква-
культуры. Рассчитанные средние значения индек-
са PIC свидетельствуют о том, что исследуемые 
локусы были достаточно полиморфными (Р > 
0,550). Значение комбинированной вероятности 
исключения случайного совпадения аллелей (CPE) 
в среднем для популяций веслоноса составило 
0,912, что указывает на 91,2 % информативно-
сти выбранной панели микросателлитных ДНК-
маркеров.

Ключевые слова: веслонос, микросателлиты, 
ДНК-маркеры, локус, аллель, гетерозиготность, 
полиморфизм, генетическая структура

predominance of the observed heterozygosity (Ho = 
0,730), over the expected heterozygosity (He = 
0.619). The mean values of fixation index (Fis) 
ranged from Fis = -0,176 (Chernihiv population) to 
Fis = -0,129 (Vinnytsia population), indicating the 
high level of the genetic polymorphism in paddlefish 
artificial populations under aquaculture conditions. 
The mean values of PIC index indicated that the 

investigated loci were polymorphic (P>0,550). The 
mean combined probability of exclusion (CPE) for 
the paddlefish populations was 0,912, which indi-
cates 91,2% of the information content of the panel 
of analyzed microsatellite DNA markers.

Keywords: paddlefish, microsatellites, DNA 
markers, loci, allele, heterozygosity, polymorphism, 
genetic structure


