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Северный олень Rangifer tarandus, единственный вид рода Rangifer, — важнейшая со-
ставляющая продовольственной безопасности коренных народов Российского Севера и незамени-
мое звено экосистем Арктики (А. Савченко, 2014; В.Г. Логинов, 2014). В настоящее время из-за 
неблагоприятных природных и антропогенных факторов наблюдается резкое сокращение числен-
ности поголовья как домашних, так и диких северных оленей, что приводит к потере генетиче-
ского разнообразия, необходимого для выживания в новых условиях обитания (Ю.А. Столпов-
ский, 2010). В связи с этим все более актуален мониторинг генетического разнообразия ресурс-
ных пород и дикой формы северного оленя с помощью генетических маркеров. В настоящем об-
зоре обобщены результаты исследований генетического разнообразия северного оленя с исполь-
зованием различных методов молекулярно-генетического анализа. Первые генетические исследо-
вания северного оленя начались в 1960-х годах с изучения полиморфизма сывороточного транс-
феррина (В. Gahne с соавт., 1961; М. Braend, 1964). Были открыты типы трансферрина, отли-
чающиеся друг от друга положением полос и подвижностью при гель-электрофорезе (A.V. Soldal 
с соавт., 1979; K.H. Roed, 1985; П.Н. Шубин с соавт., 1988). С развитием генетических техно-
логий широкую популярность приобрели ДНК-маркеры (M. Çalişkan, 2012). Так называемые 
«анонимные» маркеры — сначала RAPD (random amplified polymorphic DNA) (В.В. Гончаров с 
соавт., 2009), позднее ISSR (inter simple sequence repeats) (Н.В. Кол с соавт., 2006; Т.М. Рома-
ненко с соавт., 2014; Г.Я. Брызгалов, 2016) — стали первыми ДНК-маркерами, используемыми 
для изучения биоразнообразия популяций северного оленя. С момента публикации полной нуклео-
тидной последовательности контрольного региона митохондриального генома у подвидов северно-
го оленя Евразии и Северной Америки широкое распространение получил анализ полиморфизма 
митохондриальной ДНК (M.A. Cronin, 1992; E. Randi с соавт., 2001; А.В. Давыдов с соавт., 2007; 
М.В. Холодова с соавт., 2009; А.Н. Королев с соавт., 2017). Метод стал высокоинформативным 
инструментом для выяснения филогении и происхождения пород и популяций вида по материнской 
линии (Ø. Flagstad с соавт., 2003; Н.А. Акопян с соавт., 2016). Микросателлиты нашли широкое 
применение в прикладных исследованиях генетики северного оленя (установление генетической струк-
туры, характеристика аллелофонда, идентификация и дифференциация особей) (K.H. Røed с соавт., 
1998; B.I. Jepsen с соавт., 2002; R. Courtois с соавт., 2003; M.A. Cronin с соавт., 2003; K.A. Zittlau, 
2004; P.D. McLoughlin с соавт., 2004; A.D. McDevitt с соавт., 2009; А.И. Баранова с соавт., 2016). 
Для отечественных популяций северного оленя была разработана мультиплексная панель из 9 мик-
росателлитов, которая успешно зарекомендовала себя в рутинном тестировании (В.Р. Харзинова с 
соавт., 2015), в том числе стало возможным выявление гибридов дикой и домашней форм 
(V.R. Kharzinova с соавт., 2016). Однако с развитием новых высокопроизводительных техноло-
гий и аналитического оборудования нового поколения (А. Vignal, 2002; Е.К. Хлесткина, 2013) на 
первый план в генетических исследованиях сельскохозяйственных животных выходят ДНК-чипы 
на основе генотипирования множественных SNP (single nucleotide polymorphism) (F.J. Steemers с 
соавт., 2007; S. Mastrangelo с соавт., 2014; Т.Е. Денискова с соавт., 2015; В. Slim с соавт., 
2015, Н.А. Зиновьева с соавт., 2016; Т. Е. Денискова с соавт., 2016, R. Yonesaka с соавт. 2016). 
Несмотря на то, что собственный ДНК-чип для северного оленя отсутствует, применение чипа 
Bovine SNP50 BeadChip, разработанного для крупного рогатого скота, на сегодняшний день слу-
жит наиболее эффективным и высокоинформативным методом исследования генома этого вида 
(V.R. Kharzinova с соавт., 2015; V.R. Kharzinova с соавт., 2016; V.R. Kharzinova с соавт., 2017). 
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Устойчивость экосистем связана с сохранением, увеличением и ис-
пользованием биоразнообразия. Сведения о генетической изменчивости и 
процессах, лежащих в основе происхождения и сохранения видов, играют 
ключевую роль в понимании структуры и динамики популяций (1). Под-
держание в популяциях оптимальной степени генетической изменчивости 
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и гетерозиготности необходимо для сохранения способности животных 
адаптироваться к условиям окружающей среды (изменениям климата, от-
рицательному действию вредных веществ). Высокое генетическое разно-
образие обеспечивает эволюционную приспособленность животных (2-4). 
Степень генетической изменчивости между и внутри популяций коррели-
рует с их демографической историей, а также с факторами окружающей 
среды (5). Информация о генетической структуре популяций животных не 
только позволяет оценить важность элементарных факторов эволюции 
(отбор, мутация, миграция, генетический дрейф) в стрессовых условиях, 
но также важна для восстановления и рационально использования вида 
(6). Исходя из изложенного, актуальна разработка методов и подходов, да-
ющих наиболее объективное представление о генетическом разнообразии 
видов и пород. Особое значение это приобретает в связи с наблюдаемым в 
последние 100 лет снижением численности диких и сельскохозяйственных 
видов животных (7). Согласно второму докладу «Состояние мировых гене-
тических ресурсов животных для производства продовольствия и ведения 
сельского хозяйства» (Food and Agriculture Organization, FAO), около 17 %, 
или 1458, пород сельскохозяйственных животных в мире находятся на грани 
исчезновения, в то время как статус риска многих других (58 %) неизвестен 
из-за отсутствия данных о размере и структуре популяций (8). 

Сокращение численности коснулось всех видов, в том числе север-
ного оленя (Rangifer tarandus), играющего ключевую роль в жизни народов 
Крайнего Севера. Олени не только представляют собой приоритетное зве-
но арктических сообществ, но и служат важнейшей составляющей продо-
вольственной безопасности населения северных территорий Сибири (9). 
Для народов Севера оленеводство служит основой образа жизни, это не-
прерывный процесс с периодической сменой используемых пастбищ. До-
машняя популяция северного оленя (4 породы) обеспечивает коренное 
население пищей и необходимыми материалами для жилищ и одежды 
(10). Значительной угрозе подвергаются дикие формы северного оленя, 
поскольку экологические изменения среды обитания (таяние ледников в 
связи с потеплением климата) и охота приводят к дестабилизации числен-
ности популяций. Сокращение численности означает уменьшение биоло-
гического разнообразия, что может привести к утрате уникальных и цен-
ных культур малочисленных народностей и обернуться этнической ката-
строфой (11, 12). Среди объектов сельскохозяйственного назначения се-
верный олень — один из наименее генетически изученных видов.  

В настоящем обзоре обобщены результаты исследований генетиче-
ского разнообразия северного оленя R. tarandus Linnaeus, 1758 — един-
ственного вида рода Rangifer Smith H., 1827 и представителя подсемейства 
Odocoileinae, полученные с использованием различных методов. Впервые 
описаны исследования северного оленя с применением ДНК-микро-
матриц на основе платформы BeadArray, которые посредством генотипи-
рования множественных SNP-маркеров позволяют оценивать биоразнооб-
разие этого уникального немодельного представителя фауны северных ре-
гионов России на уровне полного генома, а не отдельных генов. 

Первым методом, используемым для характеристики биоразнооб-
разия и генетических различий внутри и между популяциями северного 
оленя, стал гель-электрофорез, а первым маркером служил сывороточный 
белок трансферрин (Tf), полиморфизм которого был выявлен еще в 1959 
году (13). Различные типы Tf отличались друг от друга положением полос 
в геле вследствие различной электрофоретической подвижности. Локус Tf 
оставался наиболее часто используемым белковым маркером для оценки 
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биоразнообразия северного оленя в период, предшествующий открытию 
полиморфизма ДНК (14-17). В 1961 году сообщалось о выявлении у се-
верных оленей 6 разных типов Tf, в одном из которых было детектировано 
3 аллеля (14). В 1964 году в трех домашних, одной полуодомашненной и 
одной дикой популяциях северного оленя в Норвегии детектировали 8 ал-
лелей Tf (13). В последующем число аллелей Tf, идентифицированных в 
норвежской популяции, увеличилось до 12 (17). Из 9 белков, исследован-
ных у северных оленей острова Шпицберген, только трансферрин оказал-
ся полиморфным и, следовательно, пригодным для оценки биоразнообра-
зия (15). В популяции оленей Шпицбергена было найдено 2 аллеля, отсут-
ствующие у животных в Норвегии, на основании чего они были выделены 
в отдельную филогенетическую группу — R. tarandus plutyrhynchus (15, 16).  

Значительное внимание уделялось изучению локуса Tf в россий-
ской популяции северного оленя. П.Н. Шубин (18) описал 5 аллелей ло-
куса Tf, число которых в дальгнйших исследованиях увеличилось до 13 
(19). При сравнительном изучении дикой и домашней популяций на Тай-
мыре большее число аллелей Tf обнаружили у диких оленей, на основании 
чего был сделан вывод о низкой идентичности двух популяций (20). В не-
нецкой породе идентифицировали 10 генетических вариантов Тf (21). Вы-
сокий полиморфизм локуса Tf обусловил широкое использование метода 
его электрофоретического скрининга для обнаружения предшествующих 
событий в эволюции популяций северного оленя, включая оценку их про-
хождения через «бутылочное горлышко» (22).  

Открытие структуры ДНК и развитие методов определения ее ва-
риабельности привело к постепенной замене изучения белкового поли-
морфизма анализом последовательности ДНК. ДНК-маркеры относитель-
но просты для обнаружения, расположены по всему геному, полностью 
независимы от условий окружающей среды и могут быть детектированы 
практически на любом этапе развития (1). 

Существует огромное количество генетических локусов, полимор-
физм которых может использоваться при молекулярном маркировании. 
Наиболее консервативные из них можно применять для глобальных клас-
сификаций (23), наиболее изменчивые — для оценки разнообразия внутри 
популяции (24). В основу открытия различных типов полиморфизма легли 
модификации метода полимеразной цепной реакции (ПЦР), благодаря 
которым стало возможным использовать разные типы ДНК-маркеров во 
многих областях науки и отраслях сельского хозяйства (25). Эволюция мо-
лекулярных маркеров привела к появлению новых знаний о биоразнооб-
разии популяций северного оленя, включая оценку генетического разно-
образия, получение данных о генетической структуре, степени дифферен-
циации и филогенетических отношений пород и популяций этого вида.  

Так, с помощью одного из самых ранних методов маркирования —  
RAPD (random amplified polymorphic DNA) было выявлено, что олени не-
нецкой породы характеризуются более высокой долей полиморфных локу-
сов и гетерозиготностью, чем эвенкийской (26). С использованием анали-
за последовательностей межмикросателлитной ДНК (inter simple sequence 
repeats, ISSR) установлена генетическая структура популяции северных 
оленей на острове Колгуев и изучено генетическое разнообразие искус-
ственно созданной и поддерживаемой популяции домашнего северного 
оленя в природно-территориальных комплексах Канинско-Тиманской 
тундры Ненецкого автономного округа (27, 28). При исследовании ISSR-
полиморфизма в тувинской популяции северного оленя были рассчитаны 
индексы среднего попарного сходства и значения средней гетерозиготно-
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сти в исследуемой популяции (29). Метод ISSR лег в основу описания ге-
нетической структуры чукотской породы (30). Степень гетерозиготности 
межмикросателлитной ДНК составляла 0,851-0,876, что свидетельствует о 
генетическом разнообразии соответствующих локусов.  

Для оценки степени генетического разнообразия, филогенетиче-
ских отношений внутри и между популяциями северного оленя широко 
используют анализ последовательности митохондриальной ДНК (мтДНК). 
Высокий полиморфизм, наследование по материнской линии и отсутствие 
рекомбинации мтДНК позволяют эффективно применять этот подход и 
для определения исторического происхождения пород и популяций (31). 
Наибольшее распространение получило использование контрольного ре-
гиона (CR) мтДНК и его гипервариабельной части — D-петли. Полная 
нуклеотидная последовательность CR у подвидов северного оленя Евразии 
и Северной Америки была опубликована в 2003 году (32).  

Анализ полиморфизма фрагмента D-петли мтДНК позволил оха-
рактеризовать разнообразие популяции северного оленя, обитающего в 
Тоджинском районе Республики Тыва (33). Несмотря на достаточно высо-
кую степень генетического разнообразия, было установлено преобладание 
одного гаплотипа. Предполагается, что особи, у которых обнаруживается 
этот вариант мтДНК, происходят от одной самки. На основе анализа гап-
лотипов мтДНК (гипервариабельный участок, левый домен контрольного 
региона D-петли) были выявлены существенные отличия чукотских оле-
ней от сибирских тундровых и североамериканских карибу (34). Авторы 
объясняют это разницей во времени происхождения форм и неодинаковой 
интенсивностью генетических обменов между популяциями. Анализ мтДНК 
у животных с архипелага Новая Земля, острова Колгуев и из других мест 
выявил повышенное гаплотипическое разнообразие по сравнению с други-
ми островными формами. У новоземельских животных было детектировано 
наличие двух гаплотипов с острова Колгуев. На сегодняшний день в этой 
популяции 7 гаплотипов — примерно столько же, сколько характерно для 
других групп, занимающих значительно более обширные территории на ма-
терике. Для островных же форм обычно наличие 1-3 гаплотипов (35). 

Исследование контрольного региона мтДНК у дикого северного 
оленя, населяющего европейскую часть России, выявило достаточно вы-
сокую степень гаплоидного разнообразия этой популяции (0,914). Филоге-
нетический анализ показал близкое родство европейских северных оленей с 
дикими северными оленями Сибири. У оленей из Мурманской области был 
описан общий гаплотип с дикими северными оленями, населяющими Юго-
Западную Норвегию. В исследованной выборке не нашли ни одного гапло-
типа, описанного ранее для северных оленей из Центральной Норвегии. 
Было сделано предположение, что дикие северные олени европейского 
Севера России в недавнем прошлом составляли единую популяцию с оле-
нями, населявшими север азиатской части Евразии (36). Изучение D-
петли мтДНК у северных оленей в материковой части европейского Севе-
ро-Востока России (восточные районы Архангельской области, Республи-
ка Коми, Ненецкий автономный округ) выявило сравнительно высокие 
значения показателей генетического разнообразия. Посредством филоге-
нетического анализа обнаружено близкое родство этих оленей с животны-
ми из тундровой зоны Сибири. Влияние домашних оленей на формирова-
ние генетического разнообразия диких в целом было признано незначи-
тельным. Среди рецентных группировок оленей европейского Северо-
Востока России обнаружены генетические линии вымершей группировки 
лесного северного оленя Нижегородской области (37). При изучении по-
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лиморфизма митохондриальной ДНК семейства Cervidae, включая 51 по-
пуляцию оленей, обитающих в Европе и Азии, было выявлено, что бла-
городный олень произошел на территории между Кыргызстаном и Се-
верной Индией (38). P. Gravlund с соавт. (39) показали полифилетиче-
ское происхождение трех высокоарктических подвидов: R. t. pearyi (Канад-
ский архипелаг) и R. t. eogroenlandicus (Восточная Гренландия, вымерший 
с 1900 года н.э.) тесно связаны между собой и, вероятно, произошли на 
территории Северной Арктики; R.t. platyrhynchus (Шпицберген) произошел 
от лесных оленей Евразии. Результаты изучение изменчивости мтДНК у 
оленей семейства Cervidae представлены в ряде работ (40-42). 

Проведенные исследования свидетельствуют о том, что анализ по-
лиморфизма мтДНК северного оленя служит высокоинформативным ин-
струментом для характеристики генетического разнообразия, выяснения 
филогении и дифференциации пород и популяций внутри вида. 

Для молекулярно-генетического анализа разнообразия пород и по-
пуляций животных также широко применяются микросателлиты. Это 
класс простых тандемно повторяющихся последовательностей ДНК (short 
tandem repeats, STR) (43-45), присутствующих как в некодирующих, так и 
в кодирующих областях генома, а также в хлоропластном (46) и митохон-
дриальном геномах (47). Они нашли широкое применение в оценке гене-
тической структуры пород и популяций северного оленя. Прикладная зна-
чимость STR показана в работах ученых из Америки (48-50), Норвегии 
(51, 52), Канады (53-55), Великобритании (56), Дании (57), Ирландии (58) 
и России (59-61). С помощью 13 STR было описано генетическое разно-
образие различных подвидов северного оленя, обитающих в Норвегии, 
Канаде, Западной Гренландии, на Шпицбергене, Аляске и в Финляндии 
(62). Популяция оленей Шпицбергена по причине изолированного гео-
графического обитания характеризовалась наименьшими значениями по 
среднему числу аллелей на локус и степени гетерозиготности, а также 
уступала остальным популяциям по числу полиморфных STR (5 из 13). 
A. Mcdevitt с соавт. (58) на основе анализа 11 микросателлитов изучили 
генетическую структуру двух популяций северного оленя Северной Аме-
рики. С использованием 14 STR была выявлена генетическая дифферен-
циация между двумя материковыми популяциями оленей Шпицбергена, 
обитающими примерно в 45 км друг от друга (56). M. Ball с соавт. (63) 
проанализировали полиморфизм 11 микросателлитных локусов у лесной 
популяции северного оленя (R. t. caribou) в центральной части Канады. 
J. Kushny и J. Coffin (64) изучали генетическое разнообразие трех популя-
ций северного оленя в Канаде (R. t. groenlandicus, R. t. pearyi, R. t. caribou) с 
использованием 4 микросателлитных локусов. А.И. Баранова с соавт. (65) 
с помощью 16 микросателлитных локусов показали четкое разделение се-
верных оленей материковой части евразийского ареала и арктических ост-
ровов. Северные олени азиатской и европейской части России были гене-
тически более близки друг к другу, чем к оленям Камчатки. Также было 
выявлено достаточно слабое разделение северных оленей из восточной 
части Евразии по отдельным районам обитания (Томская область, Ханты-
Мансийский автономный округ, Таймыр, Якутия и Чукотка), что свиде-
тельствует об их тесном генетическом родстве.  

С целью повышения производительности и информативности STR-
анализа для контроля достоверности происхождения и оценки биоразно-
образия российских популяций северного оленя (эвенской, эвенкийской, 
ненецкой пород и тувинской популяции) нами разработана мультилокус-
ная панель, включающая 9 STR (59). С ее использованием был изучен ал-
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лелофонд выборок двух самых многочисленных популяций северного оле-
ня — домашних оленей ненецкой породы и таймырской популяции дико-
го северного оленя, а также определена степень генетической интрогрес-
сии между ними. Несмотря на то, что кластерный анализ показал высокую 
генетическую обособленность обеих форм, были обнаружены несколько 
особей, имеющих смешанное генетическое происхождение (66). По мне-
нию С.А. Котовой с соавт. (67), STR-маркеры остаются бесценным гене-
тическим инструментом для изучения популяционной вариабельности; 
выявления возможной субструктурированности популяций животных, 
населяющих как одну и ту же территорию, так и географически изолиро-
ванные или удаленные территории; выявления популяционной структуры 
диких и домашних животных одного и того же вида; картирования генов и 
оценки потоков генов между группами животных, а также для установле-
ния родства и идентификации особей.  

Вместе с тем получение новых сведений о геноме животных, со-
вершенствование методических подходов, развитие высокопроизводитель-
ных технологий геномного анализа и создание современного аналитиче-
ского оборудования сделали возможным использование различных генети-
ческих маркеров для изучения аллелофондов (68). На сегодняшний день 
наиболее востребован для этих целей анализ однонуклеотидных полимор-
физмов (single nucleotide polymorphism, SNP). Существует множество спо-
собов детектирования SNP: от анализа полиморфизма длин рестрикцион-
ных фрагментов (restriction fragment length polymorphism, RFLP, ПДРФ-
анализ) до пиросеквенирования (69). Однако реализация проектов по опре-
делению полных нуклеотидных последовательностей геномов у большин-
ства видов сельскохозяйственных животных привела к созданию ДНК-
микроматриц (ДНК-чипов), которые позволили SNP-маркерам занять ли-
дирующее место в вопросах исследованиях геномов животных. ДНК-чи-
пы — это наборы из большого числа олигонуклеотидов на миниатюрных 
твердых подложках, предназначенные для анализа последовательностей 
ДНК (70). Наибольшую популярность приобрела технология полногеномно-
го параллельного генотипирования множественных SNP (до несколько со-
тен тысяч) на платформе BeadArray (71). На основе полногеномного скри-
нинга SNP с использованием ДНК-чипов разной плотности получена ин-
формация о биоразнообразии (72-74), эволюционных взаимоотношениях, 
степени интрогрессии и изменчивости пород и популяций животных (75, 76).  

В настоящее время ДНК-чипы для наиболее популярных видов сель-
скохозяйственных животных (крупный рогатый скот, овцы, козы, свиньи, 
лошади) и кур выпускают фирмы «Illumina Inc.» (США) (http://www.illumi-
na.com) и «Affymetrix Inc.» (США) (http://www.affymetrix.com). Тем не менее, 
изучение биоразнообразия у представителей семейства Cervidae с исполь-
зованием нативного ДНК-чипа представляет невыполнимую задачу из-за 
отсутствия информации о полном геноме. Однако ряд авторов продемон-
стрировали возможность применения коммерческих ДНК-чипов, разрабо-
танных для родственных домашних животных, при характеристике био-
разнообразия и структуры популяции подвидов (82-85), а также для 
дифференциации семейств полорогих (Bovidae) и оленьих (Cervidae) (80). 
Для вида R. tarandus полногеномные исследования начались с тестирова-
ния двух коммерческих чипов средней плотности Bovine и OvineSNP50 
BeadChip (81). Было установлено, что Bovine SNP50 BeadChip, разработан-
ный для крупного рогатого скота, более эффективен для геномного ска-
нирования северного оленя, поскольку с его помощью удалось детектиро-
вать большее количество полиморфных SNP по сравнению с чипом, со-
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зданным для домашних овец. В одной из последних работ по изучению 
генетики северного оленя с помощью множественных SNP-маркеров дана 
популяционно-генетическая характеристика трех пород, разводимых на 
территории Республики Саха—Якутия (эвенская, эвенкийская, чукотская 
или харгин) (82). Было показано, что особи чукотской породы превосхо-
дят своих сородичей из двух других пород по степени генетического раз-
нообразия, однако характеризуются меньшим количеством уникальных по-
лиморфизмов. Кроме того, несмотря на выявленную четкую степень 
обособленности каждой породы, олени эвенской и эвенкийской пород бо-
лее близки генетически.  

Таким образом, нами представлено детальное описание изменения 
подходов к изучению генетического разнообразия северного оленя: от 
наиболее простых (трансферрины) до современных высокопроизводитель-
ных (ДНК-чипы). Несмотря на успех применения последних, широкое 
внедрение новых (next generation sequencing, NGS) и удешевление суще-
ствующих (метод Сэнгера) технологий секвенирования позволит узнать 
полную нуклеотидную последовательность генома уникального вида — 
Rangifer tarandus, что откроет новые перспективы в его исследовании. 
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A b s t r a c t  
 

Reindeer Rangifer tarandus, the only member of the genus Rangifer, is an important com-
ponent of the food security of the indigenous people of the Russian North, and is an indispensable 
part of the Arctic ecosystems (А. Savchenko, 2014; V.G. Loginov, 2014). To-date, due to a number 
of unfavorable natural and anthropogenic factors, population number of both domestic and wild 
reindeer is sharply decreasing. This leads to a loss of the genetic diversity, which is sufficient for 
survival in new habitats (Y.A. Stolpovsky, 2010). In this regard, it is significant to monitor the genet-
ic diversity of resource breeds and wild reindeer populations with use of genetic markers. The review 
summarizes the results of the genetic diversity studies of reindeer using different molecular genetic 
analysis methods. The first genetic studies of reindeer began with the assessment of serum transferrin 
polymorphism in the 1960s (В. Gahne et al., 1961; М. Braend, 1964). Types of transferrin were 
distinguished from each other by the band position and mobility in gel electrophoresis (A.V. Soldal 
et al., 1979; K.H. Roed, 1985; P.N. Shubin et al., 1988). With the development of genetic technolo-
gies, DNA markers gained popularity (M. Çalişkan, 2012). The so-called “anonymous” markers 
(initially RAPD and later ISSR) became the first DNA markers used to investigate the biodiversity of 
reindeer populations (V.V. Goncharov et al., 2009; N.V. Kol et al., 2006; T.M. Romanenko et al., 
2014; G.Y. Bryzgalov, 2016). Since the publication of the complete nucleotide sequence of the con-
trol region of the mitochondrial genome of reindeer subspecies of Eurasia and North America, 
analysis of the polymorphism of mitochondrial DNA (mtDNA) has become widespread (M.A. Cro-
nin, 1992; E. Randi et al., 2001; A.V. Davydov et al., 2007; M.V. Kholodova et al., 2009; A.N. Korolev 
et al., 2017). The method is a highly informative for revealing the phylogeny and origin of breeds 
and populations by the maternal line (Ø. Flagstad et al., 2003; N.A. Akopyan et al., 2016). Microsat-
ellites have found great implementation in applied studies of genetics of reindeer (establishment of 
genetic structure, characteristic of allele pool, identification and differentiation of individuals) 
(K.H. Røed et al., 1998; B.I. Jepsen et al., 2002; R. Courtois et al., 2003; M.A. Cronin et al., 2003; 
K.A. Zittlau, 2004; P.D. McLoughlin et al., 2004; A.D. McDevitt et al., 2009; A.I. Baranova et al., 
2016). For Russian reindeer populations, a multiplex panel of nine microsatellites was developed 
(V.R. Kharzinova et al., 2015). It is successfully using in the routine testing of reindeer, including 
the detection of hybrids between wild and domestic forms (V.R. Kharzinova et al., 2016). However, 
with the development of new high-throughput technologies and new-generation analytical equipment 
(А. Vignal, 2002; E.K. Khlestkina, 2013), DNA chips based on genotyping of multiple SNPs come 
to the fore in genetic studies of farm animals (F.J. Steemers et al., 2007; S. Mastrangelo et al., 2014; 
Т.Е. Deniskova et al., 2015; В. Slim et al., 2015, N.A. Zinovieva et al., 2016; Т.Е. Deniskova et al., 
2016, R. Yonesaka et al., 2016). To-date, despite the fact that there is no the specific DNA chip for 
reindeer, the use of the Bovine SNP50 BeadChip, designed for cattle, is the most effective and high-
ly informative method for studying the reindeer genome (V.R. Kharzinova et al., 2015; V.R. Kharzi-
nova et al., 2016; V.R. Kharzinova et al., 2017). 
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