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Республика Саха (Якутия) — один из основных оленеводческих регионов Российской 
Федерации. Из четырех утвержденных пород северного оленя (Rangifer tarandus) в республике 
разводят три — эвенскую, эвенкийскую и чукотскую (харгин). Многолетнее снижение поголовья 
домашних северных оленей в настоящее время приостановлено, но для сохранения популяции и 
нивелирования неблагоприятных последствий сокращения численности необходимы современные 
подходы для оценки генетического разнообразия. Наиболее востребован для этих целей анализ 
однонуклеотидных полиморфизмов (single nucleotide polymorphism, SNP) с помощью ДНК-
микроматриц (ДНК-чипов). В настоящей работе с использованием Bovine SNP50 BeadChip про-
ведено генотипирование и дана популяционно-генетическая характеристика трех пород домашне-
го северного оленя, разводимых на территории Республики Саха (Якутия). Биологическим мате-
риалом для исследований служили образцы ткани уха животных эвенской (EVN, n = 8), эвен-
кийской (EVK, n = 11) и чукотской (харгин) пород (CHU, n = 7). Программное обеспечение 
PLINK 1.07 применяли для проведения контроля качества генотипирования. Для статистической 
обработки данных использовали программное обеспечение PLINK 1.07, Admixture 1.3, R пакеты 
diveRsity и VennDiagram с последующей визуализацией в R пакетах pophelper и ggplot2. По 
результатам контроля качества для дальнейшего анализа было отобрано 512 полиморфных 
SNP. Анализ диаграммы Венна показал, что олени эвенской и эвенкийской пород имели макси-
мальное число уникальных полиморфизмов (14 SNP). У оленей чукотской породы детектирова-
ли 11 таких SNP. При расчете основных внутрипопуляционных параметров оказалось, что 
представители чукотской породы характеризуются более высоким генетическим разнообразием 
(Ho = 0,180±0,011, He = 0,156±0,008, Ar = 1,488±0,022), а также более высоким избытком 
гетерозигот (FIS = 0,124) по сравнению с эвенкийской (Ho = 0,161±0,009, He = 0,153±0,008, 
Ar = 1,487±0,020, FIS = 0,047) и эвенской (Ho = 0,164±0,010, He = 0,149±0,008, Ar = 1,471±0,021, 
FIS = 0,089) породами. Результаты многомерного шкалирования (MDS) и расчета попарных 
генетических дистанций (FST) показали, что наибольшей генетической близостью характеризуют-
ся олени эвенской и эвенкийской пород. Адмикс-анализ выявил высокую степень генетической 
обособленности каждой из исследуемых пород. Вместе с тем среди CHU и EVK были обнаруже-
ны особи, имеющие смешанное генетическое происхождение, близкое к EVN. Таким образом, мы 
успешно использовали ДНК-чип, разработанный для крупного рогатого скота, при генетической 
дифференциации пород северного оленя. Полученные данные найдут применение в разработке про-
грамм сохранения и рационального использования этого важнейшего для человека вида животных. 
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Оленеводство представляет собой важнейшую составляющую эко-
номики Севера, Сибири и Дальнего Востока России (1). В Дальневосточ-
ном федеральном округе Республика Саха (Якутия) — один из самых круп-
ных оленеводческих регионов. Домашнее оленеводство — исконное занятие 
для жителей севера Якутии, которое обеспечивает сохранение жизнедея-
тельности представителей этноса, народных традиций и культуры. Главное 
конкурентное преимущество республики заключается в том, что вся ее тер-
ритория относится к районам Крайнего Севера с высоким природно-ре-
сурсным экономическим потенциалом. Якутия входит в таежно-тундровую 
зоогеографическую зону, пригодную для оленеводства и подразделяемую 
на приморскую, субарктическую и горную тундры с необыкновенно богатой 
фауной (2). Домашним оленеводством занимаются в 20 из 36 улусов и в од-
                                                             
* Исследования выполнены при поддержке Российского научного фонда, проект ¹ 14-36-00039. При 
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ном городском округе Республики Саха. Из 3103,2 тыс. км2 территории 
Якутии оленеводческие хозяйства владеют 2456,5 тыс. км2, или 79,2 % (3). 
До 1990-х годов по численности поголовья домашних северных оленей в 
Российской Федерации Якутия стабильно занимала третье место (361 тыс. 
гол.) после Чукотского (491 тыс. гол.) и Ямало-Ненецкого (490,5 тыс. гол.) 
автономных округов (3). С начала 1990-х годов распад крупных оленевод-
ческих хозяйств на мелкие, сокращение товарного оленеводства и спад 
производственно-экономических показателей отрасли привели к сниже-
нию численности оленей (1). Однако благодаря реализации ряда программ 
Правительства Российской Федерации (4), Президентской программы (5) 
и государственных целевых программ (6, 7) многолетнее снижение поголо-
вья домашних северных оленей было приостановлено, и по итогам 2016 го-
да их количество в республике составило более 156 тыс. гол. (3).  

Из четырех официально признанных пород северных оленей на 
территории Якутии разводят три — эвенскую (в 12 улусах горно-таежной, 
тундровой и лесотундровой зон), эвенкийскую (в 9 улусах таежной и тунд-
ровой зон) и чукотскую (харгин) (на территории Нижнеколымского улу-
са). Популяция оленей этих пород по состоянию на 1 января 2015 года 
насчитывала соответственно 89913, 41774 и 20750 особей, что составляло 
59,0; 27,4 и 13,6 % от общего поголовья оленей в республике (8, 9). Эвен-
ская порода представлена оленями c мясо-транспортным типом телосло-
жения, длинным и относительно узким туловищем. Живая масса взрослых 
самцов составляет 135-145, самок — 91-110 кг (9). Эвенкийская порода — 
транспортно-мясного типа телосложения. Олени характеризуются наибо-
лее крупными размерами, большей живой массой и хорошей грузоподъем-
ностью, имеют длинные конечности и вытянутое туловище, что обеспечи-
вает лучшие рабочие качества. Средняя масса самцов перед гоном — 140-
170 кг, важенок в возрасте 5,5 лет на осеннем корале — 108-120 кг (9). Чу-
котскую породу оленей образуют животные мясного типа телосложения, 
не особо приспособленные для транспортных целей (10). Харгинам свой-
ственна скороспелость, высокая эффективность нагула и нажировки. Жи-
вая масса взрослых самцов составляет 130-140 кг, самок — 93-96 кг (9). 

Генетическое разнообразие северного оленя достаточно широко 
изучено с использованием разных типов генетических маркеров: белковых 
полиморфизмов (11, 12), митохондриальной ДНК (13, 14) и ядерных мик-
росателлитов (15-18). До недавнего времени именно микросателлиты 
наиболее часто использовались для изучения дрейфа генов, эволюционных 
процессов, степени дифференциации популяций и оценки генетического 
разнообразия (19). Однако за последнее десятилетие разработка и совер-
шенствование высокопроизводительных методов генотипирования одно-
нуклеотидных полиморфизмов (single nucleotide polymorphism, SNP) при-
вели к революции в их использовании в качестве молекулярных маркеров, 
позволяющих давать точную генетическую характеристику популяций (20). 
Огромное количество SNP в геноме (по разным оценкам, от 3 до 10 млн) 
позволяет отобрать порядка 100 тыс. маркеров при среднем расстоянии 
между ними 30 т.п.н. (21). При этом на каждый известный или предпола-
гаемый ген приходится в среднем по 2 SNP. Никакой другой тип геном-
ных различий не способен обеспечить такую плотность картирования. 
Помимо высокой плотности, SNP имеют очень низкое число мутаций на 
поколение ( 108), что делает их удобными маркерами для изучения мо-
лекулярной эволюции (22, 23).  

Практический интерес к SNP сильно возрос в процессе реализации 
проектов по определению полных нуклеотидных последовательностей у ви-
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дов сельскохозяйственных животных. Так, секвенирование ряда полных ге-
номов крупного рогатого скота выявило наличие у них значительного числа 
SNP (24). В базе данных dbSNP NCBI (National Center for Biotechnological 
Information, США) в настоящее время их число составляет 73 439 641 (25). 
Позже были расшифрованы геномы лошадей (26), свиней (27), овец (28). 

Востребованность SNP привела к созданию и использованию так 
называемых микроматриц (ДНК-чипов), представляющих собой твердый 
носитель небольшого размера (не больше предметного стекла для микро-
скопирования) с прикрепленными к нему в определенном порядке корот-
кими олигонуклеотидами размером 8-25 п.н. или фрагментами ДНК раз-
мером более 100 п.н. (29). Создание микроматриц разной плотности для 
основных видов сельскохозяйственных животных помогло определить па-
раметры изменчивости внутри и между породами, идентифицировать гео-
графическую локализацию отдельных популяций и перемешивание попу-
ляций с различным генетическим происхождением, получить информацию 
об эволюционных взаимоотношениях (филогенетические деревья) и опре-
делить центры происхождения и маршруты миграции, осуществить карти-
рование генов, создать ДНК-хранилища (30). Наиболее широкое практи-
ческое применение находят коммерческие ДНК-чипы, сконструированные 
фирмой «Illumina, Inc.» (США), которые позволяют генотипировать почти 
все основные модельные виды сельскохозяйственных животных и полу-
чать информацию о генетическом разнообразии по десяткам и сотням ты-
сяч маркеров. Для немодельных видов (включая северного оленя) из-за 
отсутствия информации о полном геноме создание такой SNP-матрицы 
пока остается неисполнимой задачей (31). Однако многими авторами пока-
зана возможность применения на таких видах коммерческих ДНК-чипов, 
разработанных для домашних видов животных, с целью получения инфор-
мации о генетическом разнообразии и структуре популяций (32-37). В 
2015 году были опубликованы первые данные об успешном применении на 
северных оленях ДНК-чипов для крупного рогатого скота (Illumina Bo-
vineSNP50 BeadChip) и домашних овец (Illumina OvineSNP50 BeadChip) 
(38). Полученные результаты послужили основой для использования Bo-
vineSNP50 BeadChip с целью генетической характеристики ранее не иссле-
дованных пород и популяций этого представителя рода Rangifer.  

В настоящем сообщении нами впервые дана более точная генети-
ческая характеристика трех пород домашнего северного оленя в Республи-
ке Саха (Якутия). Полученные данные могут быть использованы для со-
вершенствования селекционно-племенной работы в оленеводстве региона.  

Целью исследования была оценка биоразнообразия домашних по-
род северного оленя (Rangifer tarandus) эвенской, эвенкийской и чукот-
ской, разводимых на территории Якутии, с использованием ДНК-чипа 
средней плотности BovineSNP50K BeadChip. 

Методика. Анализировали биоматериал (ушные выщипы) оленей 
эвенской (EVN, ФГУП «Ючюгейское», n = 8), эвенкийской (EVK, НАОК 
«Таба», n = 11) и чукотской (харгин) пород (CHU, ОАО КМНС «Хаты-
стыр», n = 7), отобранный в 2016 году в Республике Саха (Якутия). Груп-
пой сравнения служили образцы от животных из дикой якутской популя-
ции (WLD, n = 16), собранные в 2016 году в таежной (TGA, n = 4) и тунд-
ровой (TUN, n = 12) природно-климатических зонах при экспедиционных 
обследованиях. 

Геномную ДНК выделяли с помощью колонок Nexttec («Nexttec 
Biotechnologie GmbH», Германия) согласно рекомендациям фирмы-изго-
товителя. Качество выделенной ДНК проверяли посредством электрофоре-
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за в агарозном геле. Концентрацию ДНК в растворе оценивали по погло-
щению при = 260 нм (OD260), чистоту ДНК — по соотношению поглоще-
ния при длинах волн 260 и 280 нм (OD260/OD280). Скрининг одиночных 
нуклеотидных полиморфизмов проводили с использованием микроматри-
цы средней плотности Bovine SNP50 BeadChip («Illumina, Inc.», США), 
включающей 54609 SNP. 

Программное обеспечение PLINK v1.07 (39) было применено для 
проведения контроля качества генотипирования с учетом следующих 
фильтров: исключение SNP, генотипированных менее чем у 90 % индиви-
дуумов (--geno - 0.1); исключение индивидуумов, у которых отсутствуют 
более чем 10 % SNP от их общего числа (--mind - 0.1); исключение локу-
сов с частотой минорных аллелей менее 5 % (--maf - 0.05); исключение 
маркеров, не соответствующих критерию χ2 на равновесие в популяции по 
Харди-Вайнбергу (p  1½106); удаление SNP со значениями неравновесия 
по сцеплению (linkage disequilibrium, LD) между однонуклеотидными по-
лиморфизмами r2 > 0,05; окно размером 50 SNP с шагом 5 маркеров. До-
полнительно для оценки качества генотипирования SNP использовались 
критерии GC Score (качество чтения SNP) и GT Score (уровень кластери-
зации SNP) не менее 0,5 (50 %) (40). 

Для построения диаграммы Венна, определяющей уникальные и 
общие для каждой породы SNP, применяли R пакет VennDiagram. Рассчи-
тывали значения показателей наблюдаемой (Ho) и ожидаемой (He) гетеро-
зиготности, аллельного разнообразия с применением процедуры рарифи-
кации (Аr), коэффициента инбридинга (FIS) (41). Визуализацию осуществ-
ляли в пакете R diveRsity (42). Многомерное шкалирование (MDS), осно-
ванное на матрице дистанций идентичности по состоянию (identical-by-
state, IBS), было выполнено в PLINK 1.07 (--cluster, --mds-plot 4), последу-
ющая визуализация — в R пакете ggplot2. Степень генетической дифферен-
циации популяций оценивали на основании попарных значений FST (43), 
рассчитанных в пакете R diveRsity (42). Результаты оценки генетической 
структуры популяций и межпопуляционных связей были получены с по-
мощью программы Admixture 1.23 (44) с последующей визуализацией в R 
пакете pophelper (45). 

При статистической обра-
ботке данных рассчитывали сред-
нюю арифметическую (М) и стан-
дартные ошибки средней (±m).  

Результаты. После контро-
ля качества осталось 22807 SNP, 
из которых 512 были полиморф-
ными и использовались для даль-
нейшего анализа. Небольшое чис-
ло полиморфных маркеров объяс-
няется уменьшением числа поли-
морфных SNP с увеличением фи-
логенетических дистанций между 
семействами Bovidae и Cervidae, 
что также проявляется в сниже-
нии общего количества генотипи-

рованных SNP (call rate) с 99,54 до 61,19 % (37). 
Установлено 135 SNP, которые были общими для всех групп на 

диаграмме Венна (рис. 1). Среди домашних пород количество уникальных 
SNP оказалось максимальным у EVN и EVK (14 SNP). У оленей чукот-

 
Рис. 1. Диаграмма Венна, отражающая распреде-
ление числа уникальных и общих SNP для иссле-
дуемых групп северного оленя (Rangifer tarandus): 
CHU — чукотская (харгин), EVK — эвенкийская, 
EVN — эвенская породы; WLD — популяция ди-
кого северного оленя (Республика Саха—Якутия, 
2016-2017 годы). 
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ской породы было детектировано 11 уникальных SNP. Если рассматривать 
число специфичных аллелей для двух популяций, то оно было выше для 
пары EVN—EVK (16 SNP), наименьшим — для EVK—CHU (6 SNP). Оле-
ни домашней популяции уступали диким по числу уникальных SNP (14 
против 150), при этом общее количество SNP, специфичных только для 
домашней популяции, составило 349. 

1. Генетическое разнообразие домашних пород северного оленя (Rangifer taran-
dus), оцененное на основании профилей одиночных нуклеотидных полимор-
физмов (Республика Саха—Якутия, 2016-2017 годы) 

Порода n Ho (М±m) He (М±m) FIS Ar (М±m) 
CHU 7 0,180±0,011 0,156±0,008 0,124 1,488±0,022 
EVK 11 0,161±0,009 0,153±0,008 0,047 1,487±0,020 
EVN 8 0,164±0,010 0,149±0,008 0,089 1,471±0,021 
П р и м е ч а н и е. CHU — чукотская (харгин), EVK — эвенкийская, EVN — эвенская поро-
ды; Ho — наблюдаемая гетерозиготность, He — ожидаемая гетерозиготность, Аr — аллельное 
разнообразие, рассчитанное с применением процедуры рарификации, FIS — коэффициент 
инбридинга.  

 

Наибольшую степень наблюдаемой гетерозиготности отмечали у 
чукотской породы  — Ho = 0,180±0,011 (табл. 1). Ранее было установлено, 
что она превосходила эвенскую и эвенкийскую породы по генетическому 
разнообразию, оцененному с использованием микросателлитов (18). Вы-
борка эвенкийской породы характеризовалась минимальными значения- 

ми наблюдаемой гетерозиготности 
(Ho = 0,161±0,009). Показатель ал-
лельного разнообразия (Ar), скор-
ректированный методом рарифи-
кации, не выявил существенных 
различий между породами: значе-
ния Ar варьировали от 1,471 (EVN) 
до 1,488 (CHU). Все три породы 
имели незначительный избыток 
гетерозигот, о чем свидетельство-
вали отрицательные значения ко-
эффициента инбридинга (FIS) — от 
0,124 (CHU) до 0,047 (EVN).  

Диаграмма расположения 
исследованных образцов в про-
странстве, полученная на основа-
нии анализа SNP профилей с по-
мощью метода многомерного шка-
лирования (MDS), представлена на 
рисунке 2. Первая координата объ-
ясняла большую часть (10,25 %) 
общей дисперсии всего массива 
данных и четко разделяла домаш-
нюю и дикую популяции, в то вре-
мя как вторая координата, отража-

ющая около 8 % общей изменчивости, позволила дифференцировались 
домашние породы. Наибольшей генетической близостью с незначитель-
ным перекрыванием массивов характеризовались особи эвенской и эвен-
кийской пород. Смешение можно объяснить более близким географиче-
ским расположением племенных хозяйств, где содержатся эти пород. Ди-
кие северные олени таежной и тундровой популяций формировали еди-
ный кластер, что указывает на их генетическое сходство. 

 
Рис. 2. Графическое изображение результатов 
многомерного шкалирования (MDS) образцов, по-
лученных от особей северного оленя (Rangifer 
tarandus) разных пород и генотипированных с 
использованием Bovine SNP50 BeadChip:  — 
чукотская (харгин),  — эвенкийская,  — эвен-
ская породы;  и — соответственно таежная и 
тундровая популяции дикого северного оленя; 
ось Х — главная компонента 1 (C1), ось Y — 
главная компонента 2 (C2) (Республика Саха—
Якутия, 2016-2017 годы). 
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Расчет значений FST при парном сравнении (табл. 2) показал сход-
ство полученных данных с результатами MDS-анализа: минимальное зна-
чение (FST = 0,006) было установлено для эвенской и эвенкийской пород, 
что подтверждает их большую генетическую близость. Олени чукотской 
породы оказались равноудалены от эвенской (FST = 0,098) и эвенкийской 
(FST = 0,095) пород и наиболее дифференцированы от дикой популяции 
(FST = 0,101). 

2. Дифференциация исследуемых пород северного оленя (Rangifer tarandus) по 
показателю FST при парном сравнении, рассчитанном на основании SNP про-
филей (Республика Саха—Якутия, 2016-2017 годы) 

Группа CHU EVK EVN WLD 
CHU 0,0000    
EVK 0,0953 0,0000   
EVN 0,0981 0,0632 0,0000  
WLD 0,1007 0,0659 0,0597 0,0000 
П р и м е ч а н и е. CHU — чукотская (харгин), EVK — эвенкийская, EVN — эвенская породы; WLD — 
популяция дикого северного оленя. 

 

 
Рис. 2. Генетическая структура изучаемых пород северного оленя (Rangifer tarandus) по резуль-
татам адмикс-анализа образцов, генотипированных с использованием Bovine SNP50 BeadChip, 
для числа кластеров k от 2 до 4: CHU — чукотская (харгин), EVK — эвенкийская, EVN — 
эвенская породы; WLD — популяция дикого северного оленя (Республика Саха—Якутия, 
2016-2017 годы). 

 

На основании адмикс-анализа генетической структуры исследуе-
мых пород северного оленя (рис. 2) при числе кластеров k = 2 была уста-
новлена четкая дифференциация домашних пород от дикой популяции. При 
k = 3 наблюдалось формирование особями чукотской породы собственного 
кластера, в то время как животные эвенской и эвенкийской пород класте-
ризовались вместе. При k = 4 порода образовала отдельный кластер с высо-
кой степенью генетической обособленности. Следует, однако, указать на 
наличие среди оленей чукотской и эвенкийской пород животных, имею-
щих смешанное генетическое происхождение, близкое к EVN. Особи ди-
кой популяции, используемые в качестве группы сравнения, сохраняли 
членство в собственном кластере при k от 2 до 4, хотя у некоторых из них 
были обнаружены проявления адмиксии домашних северных оленей. 

Имеется достаточное число публикаций, демонстрирующих успеш-
ные исследования немодельных видов с использованием коммерческого 
ДНК-чипа BovineSNP50K BeadChip, разработанного для крупного рогато-
го скота. Так, G.D. Haynes и E.K Latch. (35) охарактеризовали двух пред-
ставителей семейства Cervidae: чернохвостого (Odocoileus hemionus) и бело-
хвостого оленя (O. virginianus). Авторы смогли успешно генотипировать 
38,7 % локусов, из которых 5 % (n  = 1068) оказались полиморфными. 
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R. Kasarda с соавт. (37) исследовали два вида семейства Cervidae — благо-
родного оленя (Cervus elaphus) и лань (Dama dama). Всего было успешно 
генотипировано 94,76 % SNP, из которых 5,24 % (1542) оказались поли-
морфными. M. Tokarska с соавт. (46) выявили 960 полиморфных локусов у 
европейского бизона (Bison bonasus). C. Pertoldi с соавт. (32) идентифици-
ровали 929, 1403 и 1524 полиморфных SNP соответственно у европейского 
бизона и двух подвидов американского бизона — равнинного (B. bison bison) 
и лесного (B. bison athabascae). Авторы показали, что системы генотипиро-
вания SNP, разработанные для домашних видов, могут быть эффективны 
на немодельных видах, прошедших через «бутылочное горлышко», у кото-
рых гетерозиготность других маркеров, таких как микросателлиты, очень 
низка (32, 46). SNP-маркеры применяют не только при изучении биораз-
нообразия и эволюционных взаимоотношений, но и для определения до-
стоверности происхождения (47). 

Таким образом, мы успешно использовали ДНК-чип, разработан-
ный для крупного рогатого скота, при генетической дифференциации по-
род северного оленя. В результате исследований одиночных нуклеотидных 
полиморфизмов дана популяционно-генетическая характеристика трех по-
род северного оленя — чукотской (харгин), эвенской и эвенкийской, раз-
водимых на территории Республики Саха (Якутия). Оленеводство в этом 
регионе не только связано с сельскохозяйственным сектором, но и состав-
ляет неотъемлемую часть культуры коренных народов. Полученные данные 
могут быть использованы для разработки программ сохранения и рацио-
нального использования этого важнейшего для человека вида животных. 
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A b s t r a c t  
 

The Republic of Sakha (Yakutia) is one of the main reindeer herding regions of the Rus-
sian Federation. The census population size of domesticated reindeer in the Sakha Republic amounts 
to more than 156 thousand individuals. Three of the four officially recognized breeds are being bred 
in Yakutia: the Even, Evenk and Chukotka (Khargin). The analysis of single nucleotide polymor-
phisms (SNPs) using DNA microarrays (DNA chips) is the useful tool to assess and preserve the 
biodiversity of this important agricultural species. In the present work, we have used the Bovine 
SNP50 BeadChip to determine the genotypes and population-genetic characteristics of three domes-
tic reindeer originated from the territory of the Republic of Sakha (Yakutia). Tissue samples (ear skin 
samples) from reindeer of the breeds Even (EVN, n = 8), Evenk (EVK, n = 11) and Chukotka 
(CHU, n = 7) were used as biological material for the study. The PLINK 1.07 software was used to 
check the quality of genotyping. For data processing, we used the software PLINK 1.07, Admixture 
1.3, and R packages diveRsity, VennDiagram with subsequent visualization in the R packages 
pophelper and ggplot2. According to the results of quality control, we selected 512 polymorphic 
SNPs for further analysis. Analysis of Venn-diagrams showed that the reindeer of Even and Evenk 
breeds have a maximal number of unique polymorphisms (14 SNPs). Eleven unique SNPs were de-
tected in the Chukotka breed. The calculation of basic population parameters revealed that individu-
als of the Chukotka breed are characterized by higher levels of genetic diversity (Ho = 0.180±0.011, 
He = 0.156±0.008, Ar = 1.488±0.022) and a higher excess of heterozygotes (FIS = 0.124), com-
pared to Evenk (Ho = 0.161±0.009, He = 0.153±0.008, Ar = 1.487±0.020, and FIS = 0.047) and 
Even (Ho = 0.164±0.010, He = 0.149±0.008, Ar = 1.471±0.021, and FIS = 0.089) breeds. The 
results of multidimensional scaling and the calculation of pairwise genetic distances (FST) showed the 
greatest closeness of the breeds Even and Evenk. Admixture analysis revealed a high degree of genet-
ic isolation of each of the studied breeds. However, among the domestic reindeer of Chukotka and 
Evenk breeds we identified individuals with a mixed genetic origin, which is close to Even genetics. 
The obtained data will be applied in the development of programs for the conservation and sustaina-
ble use of this important animal species. 
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