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Северный олень (Rangifer tarandus) — ценный член арктических экосистем и основной 
вид сельскохозяйственных животных Российского Севера, для которого необходимо проводить 
анализ генетической структуры и выполнять дифференциацию дикой и домашней форм, пород и 
популяций с помощью современных методов молекулярно-генетического анализа. Применение 
ДНК-чипов на основе параллельного генотипирования сотен тысяч SNP-маркеров — эффектив-
ный, но дорогостоящий подход для изучения генома северного оленя. В настоящей работе впер-
вые для северного оленя были отобраны однонуклеотидные полиморфизмы, отвечающие крите-
риям SNP-маркеров для создания пользовательского ДНК-чипа. Нашей целью был выбор опти-
мального числа SNP-маркеров, позволяющих проводить популяционно-генетические исследова-
ния северного оленя без потери биоинформационного контента, и сравнительный анализ инфор-
мативности отобранных и всех полиморфных SNP-маркеров. Исследования проводили на диких 
и домашних северных оленях в 2019 году. Дикая популяция (WLD, n = 83) включала оленей, 
обитающих в западной части полуострова Таймыр, и представителей лено-оленекской и сундрун-
ской субпопуляций с территории Республики Саха (Якутия). Группа домашних оленей состояла 
из животных ненецкой породы, обитающих на территории Ненецкого автономного округа (NEN, 
n = 100) и Мурманской области (MUR, n = 19), а также эвенской и эвенкийской пород из Рес-
публики Саха (Якутия) (YAK, n = 19). Все животные были генотипированы с использованием 
ДНК-чипа высокой плотности BovineHD BeadChip, который содержал 777962 SNPs («Illumina, 
Inc.», США). После проведения контроля качества и применения фильтров в анализе осталось 
4456 полиморфных SNP-маркеров. В программе TRES по методу Delta было отобрано 368 
наиболее информативных SNP-маркеров. Биоинформационную обработку полученных данных 
проводили в программах Admixture 1.3, PLINK 1.9 и пакетах R (ggplot2, adegenet 1.3-1, 
pophelper, diveRsity). Показано, что среди отобранных 368 SNPs преобладали маркеры с высокой 
частотой минорного аллеля (70 % с MAF  0,3), тогда как из 4456 маркеров около 50 % имели 
MAF  0,1. При сравнении результатов анализа главных компонент (PCA), дискриминантного 
анализа главных компонент (DAPC) и кластерного анализа не было обнаружено потери инфор-
мационной ценности 368 SNPs по сравнению с использованием 4456 маркеров. Сопоставляя сте-
пень генетических различий на основе попарных значений FST между изучаемыми группами се-
верного оленя, мы показали схожесть характера межпопуляционных связей, оцененного с помо-
щью 4456 и 368 SNP-маркеров. Таким образом, отобранная панель SNP-маркеров может рас-
сматриваться как информативный, универсальный и дешевый вариант при создании пользова-
тельского ДНК-чипа для характеристики дикой и домашней форм северного оленя. 
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Северный олень (Rangifer tarandus) представляет собой уникальный 
вид животных, внутри которого сосуществуют дикая и домашняя формы — 
ценные члены арктических экосистем (1, 2). Обе формы нуждаются в раз-
работке рациональных программ по сохранению генетического разнообра-
зия. Стремительное совершенствование и возрастающая доступность тех-
нологий секвенирования нового поколения (next generation sequencing, 
NGS) привели к тому, что с каждым годом увеличивается число видов 
животных, для которых становится известна нуклеотидная последователь-
ность полного генома (3, 4). За последние несколько лет наблюдается рас-
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цвет исследований по расшифровке полного генома северного оленя, ко-
торые привели к презентации трех версий сборки генома.  

В 2017 году группа китайских исследователей представила первый 
вариант генома домашнего северного оленя (5). В качестве образца ДНК 
была взята кровь от одной самки эвенкийской породы из популяции, за-
везенной в горы Внутренней Монголии на территории Китая, а секвени-
рование проведено на платформе HiSeq 4000 («Illumina, Inc.», США). В 
соответствии с этой версией сборки, общий размер генома домашнего се-
верного оленя составил 2,64 Gb. Были расшифрованы 21555 протеин-ко-
дирующих генов и полностью реконструированы 3803 гена (92,6 % от раз-
мера генома). Однако позднее обнаружилось, что эта сборка генома фраг-
ментирована и имеет высокий процент отсутствующих данных (6). В 2019 
году был анонсирован геном карибу — североамериканского сородича 
Rangifer tarandus (6) с размером 2,205 Gb. Согласно данным R.S. Taylor с 
соавт. (6), геном карибу включает 33177 протеин-кодирующих генов, в том 
числе 3820 (93,1 %) полностью реконструированных. Тем не менее, по-
скольку дикая и домашняя формы вида Rangifer tarandus четко дифферен-
цируются по SNP-маркерам (8), описанная сборка генома тоже может 
быть не актуальной для домашних северных оленей. И, наконец, группа 
скандинавских исследователей (7) провела глубокое секвенирование гено-
ма домашнего оленя с использованием приборов HiSeq2500 и HiSeq 4000 
(«Illumina, Inc.», США). Однако полная нуклеотидная последовательность 
этой сборки, общий размер которой составляет 2,66 Gb и включает 26785 
протеин-кодирующих генов, отсутствует как в базах данных NCBI (Na-
tional Center for Biotechnology Information), так и на других платформах. 
Как следствие, несмотря на значительные успехи в расшифровке генома 
северного оленя, этот вид остается в категории немодельных.  

Негативные антропогенные факторы и непредсказуемые изменения 
климата в зоне обитания северного оленя приводят к необратимым крити-
ческим изменениям в биоразнообразии этого вида (9, 10). В настоящее 
время продолжаются поиск и внедрение различных подходов, которые поз-
волили бы оценить генетическое разнообразие, изучить структуру популя-
ций и надежно дифференцировать внутривидовые группы (11).  

Однонуклеотидные полиморфизмы (single nucleotide polymorphism, 
SNP) становятся приоритетным и наиболее популярным типом ДНК мар-
керов для изучения генетической структуры популяций (12). Применение 
ДНК-чипов позволяет проводить одновременное генотипирование сотен 
тысяч маркеров. Тем не менее основная задача большинства исследований 
сводится к определению породного, группового или индивидуального 
происхождения животного (13). В этом случае более оправдано использо-
вать только те SNP-маркеры, которые могут наиболее точно дифференци-
ровать релевантных особей при более низкой стоимости и большей скоро-
сти процедуры, чем полногеномное генотипирование (13, 14). 

В настоящей работе впервые для северного оленя были отобраны 
однонуклеотидные полиморфизмы, отвечающие критериям SNP-маркеров 
для создания пользовательского ДНК-чипа: преобладание маркеров с ча-
стотой минорного аллеля выше 0,3, сохранение биоинформационной цен-
ности и универсальность для применения в популяционно-генетических 
исследованиях как домашней, так и дикой форм вида R. tarandus.  

Нашей целью был выбор оптимального числа SNP-маркеров, поз-
воляющих проводить популяционно-генетические исследования северного 
оленя без потери биоинформационного контента, и сравнительный анализ 
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информативности отобранных и всех полиморфных SNP-маркеров.  
Методика. Исследования проводили на диких и домашних север-

ных оленях в 2019 году. Дикая популяция (WLD, n = 83) включала оле-
ней, обитающих в западной части полуострова Таймыр, и представителей 
лено-оленекской и сундрунской субпопуляций с территории Республики 
Саха (Якутия). Группа домашних оленей состояла из животных ненецкой 
породы, обитающих на территории Ненецкого автономного округа 
(NEN, n = 100) и Мурманской области (MUR, n = 19), а также эвенской 
и эвенкийской пород из Республики Саха (Якутия) (YAK, n = 19). 

Геномную ДНК выделяли с использованием наборов ДНК-
Экстран2 (ЗАО «Синтол», Россия) согласно протоколу фирмы-произ-
водителя. Качество и целостность ДНК проверяли с помощью электрофо-
реза в 1 % агарозном геле. Концентрацию ДНК измеряли на флуориметре 
Qubit 2.0 («Invitrogen, Inc.», США). Чистоту ДНК устанавливали посред-
ством оценки соотношения поглощения А260/А280 на спектрофотометре 
NanоDrop8000 («ThermoFisher Scientific», США). 

Всех изучаемых особей северного оленя генотипировали с исполь-
зованием ДНК-чипа высокой плотности Illumina BovineHD Genotyping 
BeadChip, который содержал 777962 SNPs («Illumina, Inc.», США). Гено-
типы получали в программе GenomeStudio 2 («Illumina, Inc.», США). Ка-
чество чтения (GenCall, GC) и степень кластеризации SNP (GenTrain, GT) 
оценивали посредством установления фильтров с пороговыми значениями 
0,5 для обоих показателей (15). В программе PLINK v. 1.90 (16) из анализа 
были исключены SNP, находящиеся на половых хромосомах, характери-
зующиеся частотой минорного аллеля (MAF) ниже 5 % (-maf 0,05), откло-
нявшиеся от равновесия Харди-Вайнберга при p <10-6 (-hwe 1e-6), нахо-
дящиеся в неравновесии по сцеплению (--indep-pairwise 50 5 0.5), а также 
те, для которых были генотипированы менее 90 % индивидуумов (--geno 
0,1). После применения всех фильтров в анализе осталось 4456 поли-
морфных SNP-маркеров.  

Следующим этапом стал отбор наиболее информативных SNP-
маркеров для включения в пользовательскую панель. Селекцию маркеров 
проводили в программе TRES (Toolbox for Ranking and Evaluation of SNPs) 
(13) по методу Delta (17) в соответствии с уравнением:  

δ = ∣pi
A  pj

A∣, 
где p i

A — частота аллеля A в i-й популяции, pj
A — частота того же аллеля в 

j-й популяции.  
Затем локусы оценивали на основе значений δ и ранжировали от 

наивысшего до наименьшего значения, равного 0,2. В результате было 
отобрано 368 SNP-маркеров.  

Визуализацию графиков распределения SNP-маркеров по группам 
в зависимости от величины MAF осуществляли с помощью программной 
среды R (18). Анализ главных компонент (principal component analysis, 
PCA) проводили в программе PLINK 1.9 с визуализацией в R пакете ggplot2 
(19). Дискриминантный анализ главных компонент (discriminant analysis of 
principal components, DAPC) для изучаемых групп северного оленя выпол-
няли с использованием R пакета adegenet 1.3-1 (20, 21), кластерный ана-
лиз — в программе Admixture 1.3 (22) с последующей визуализацией ре-
зультатов в R пакете «pophelper» (23). Попарные значения FST (24) рассчи-
тывали в пакете R «diveRsity» (25). Все биоинформационные анализы вы-
полняли на основании 4456 и 368 SNP-маркеров для того, чтобы оценить 
эффективность применения предлагаемой панели (368 маркеров) по срав-
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нению с полным набором полиморфных SNP-маркеров (4456 маркеров), 
идентифицируемых с помощью ДНК-чипа высокой плотности Illumina 
BovineHD Genotyping BeadChip в популяциях северного оленя. 

Результаты. Сравнение распределения отобранных SNP по груп-
пам в зависимости от частоты минорного аллеля (рис. 1) выявило, что 
преобладающее количество SNP в панели из 4456 маркеров находилось в 
группе MAF 0,1 (около 49,3 %), тогда как количество маркеров в осталь-
ных группах снижалось от 800 в группе MAF 0,2 (17,9 %) до 250 (5,6 %) в 
группе MAF 0,5 (см. рис. 1, А). При использовании панели из 368 марке-
ров распределение SNPs кардинально отличалось (см. рис. 1, Б). Так, 
группа MAF 0,1 составляла лишь 4,1 % от общего числа маркеров, вклю-
ченных в панель. Наибольшее число SNPs (57,1 %) было представлено 
группами MAF 0,3 и MAF 0,4. В группу MAF 0,5 входило около 15,8 % 
всех маркеров панели.  

В целом, анализ 
главных компонент, вы-
полненный для изучаемых 
групп северного оленя на 
основе 4456 и 368 SNP 
маркеров, не выявил зна-
чительных различий в ха-
рактере пространственно-
го формирования класте-
ров (рис. 2, А, Б). Так, 
первая главная компонен-
та (PC1) четко отделяла 
группы MUR и NEN от 
группы WLD, в то время 
как популяция YAK, рас-
полагавшаяся практиче-

ски на PC1, была дифференцирована второй главной компонентой (PC2) 
от трех групп северного оленя. Тем не менее величина генетической из-
менчивости, объясняемой PC1 и PC2, при использовании панели из 4465 
SNP маркеров (см. рис. 2, А) оказалась в несколько раз ниже по сравне-
нию со второй панелью (см. рис. 2, Б): 11,8 против 36,28 % для PC1 и 3,21 
против 10,32 % для PC2.  

Метод DAPC был использован при изучении закономерностей ге-
нетического разнообразия, характерных для исследованных групп северно-
го оленя (рис. 2, В, Г). Линейный дискриминант 1 (LD 1) четко диффе-
ренцировал группы NEN, MUR и YAK от группы WLD. Группа YAK была 
наиболее дистанцированной по линейному дискриминанту 2 (LD 2). Кро-
ме того, группы NEN, MUR и WLD располагались практически на оси 
LD 2. Значительных отличий в информативности двух изучаемых систем 
мы также не обнаружили.  

При сопоставлении степени генетических различий между изучае-
мыми группами северного оленя (табл.) была показана схожесть межпопу-
ляционных связей, оцененных с помощью 4456 и 368 SNP-маркеров. Так, 
наибольшую генетическую близость выявили между группами MUR и 
NEN, а максимальную дифференциацию — между WLD и NEN.  

На рисунке 3 представлены результаты адмикс-анализа для изуча-
емых групп северного оленя на основании 4456 (см. рис. 3, А) и 368 (см. 
рис. 3, Б) SNP-маркеров для числа предполагаемых кластеров 2 и 3. При 

Рис. 1. Распределение SNP-маркеров по группам (2019 год) 
в зависимости от частоты минорного аллеля (MAF) при срав-
нении двух панелей маркеров: А — полный набор поли-
морфных маркеров (4456 SNP), идентифицируемых с по-
мощью ДНК-чипа высокой плотности Illumina BovineHD 
Genotyping BeadChip в популяциях домашнего и дикого 
северного оленя (Rangifer tarandus); Б — 368 SNP, ото-
бранных для создания пользовательского ДНК-чипа. 
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К = 2 с помощью обеих панелей были получены схожие результаты кла-
стеризации. Популяции NEN и WLD были четко дифференцированы и 
образовывали собственный кластер (светло-серый для WLD и черный 
для NEN), в то время как популяции MUR и YAK представляли собой 
смешанные кластеры. При К = 3 группа YAK выделялась в свой кластер, 
консолидированность особей внутри которого выглядела более однозначно 
при использовании набора, включающего все полиморфные SNP-маркеры 
(см. рис. 3, А). Однако различия в паттерне распределения групп живот-
ных при К = 3 были незначительными.  

 

 
Рис. 2. Результаты анализа главных компонент (PCA) (А, Б) и дискриминантного анализа глав-
ных компонент (DAPC) (В, Г), выполненного для четырех популяций северного оленя (Rangifer 
tarandus) на основе данных двух панелей SNP: А, В — полный набор полиморфных маркеров 
(4456 SNP), идентифицируемых с помощью ДНК-чипа высокой плотности Illumina Bovi-
neHD Genotyping BeadChip; Б, Г — 368 SNP, отобранных для создания пользовательского 
ДНК-чипа; WLD,  — дикая популяция (полуостров Таймыр, Республика Саха—Якутия), 
NEN,  — домашние олени ненецкой породы (Ненецкий автономный округ), MUR,  — 
домашние олени ненецкой породы (Мурманская обл.), YAK,  — домашние олени эвенской 
и эвенкийской пород (Республика Саха—Якутия) (2019 год). 

 

Эффективность применения на оленях ДНК-чипов, разработанных 
для крупного рогатого скота (КРС), была продемонстрирована в зарубеж-
ных (26, 27) и отечественных исследованиях (8, 28). Тем не менее среди 
всех прогенотипированных SNP только около 5 % полиморфны и непо-
средственно используются в анализе: 1068 для чернохвостого и белохво-
стого оленей (26), 1532 для представителей рода Cervus (27) и 512 для якут-
ского домашнего оленя (28) при использовании Bovine SNP50 BeadChip; 
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8357 и 8145 — соответственно для домашних и диких северных оленей из 
777962 SNPs на чипе BovineHD BeadChip (8).  

Несмотря на успешность применения вышеперечисленных ДНК-
чипов для характеристики генетической структуры популяций оленей, 
оценки их генетического разнообразия и взаимосвязей, существуют не-
сколько факторов, препятствующих широкому использованию этого под-
хода в рутинном тестировании. Во-первых, следует принимать во внима-
ние высокую стоимость ДНК-чипов. Во-вторых, практически 95 % кон-
тента ДНК-чипа отсекается в качестве неинформативного для северных 
оленей. Кроме того, детальные геномные исследования не всегда нужны в 
практическом оленеводстве.  

Значения FST, рассчитанные по 4456 и 368 SNP-маркерам для четырех попу-
ляций северного оленя (Rangifer tarandus) (2019 год) 

Популяция NEN MUR YAK WLD 
NEN  0,025 0,184 0,218 
MUR 0,012  0,142 0,138 
YAK 0,043 0,040  0,215 
WLD 0,060 0,042 0,048   
П р и м е ч а н и е. WLD — дикая популяция (полуостров Таймыр, Республика Саха—Якутия), NEN — 
домашние олени ненецкой породы (Ненецкий автономный округ), MUR — домашние олени ненецкой 
породы (Мурманская обл.), YAK — домашние олени эвенской и эвенкийской пород (Республика Саха—
Якутия); FST — индекс фиксации. Над диагональю представлены значения, рассчитанные по 368 SNP-
маркерам, под диагональю — по 4456 SNP-маркерам.  
 

 

Рис. 3. Результаты сравнительно-
го адмикс-анализа четырех попу-
ляций северного оленя (Rangifer ta-
randus) (2019 год) для двух пане-
лей SNP: А — полный набор по-
лиморфных маркеров (4456 SNP), 
идентифицируемых с помощью 
ДНК-чипа высокой плотности Il-
lumina BovineHD Genotyping Be-
adChip, Б — 368 SNP, отобранных 
для создания пользовательского 
ДНК-чипа. K — число предпола-
гаемых кластеров. WLD — дикая 
популяция (полуостров Таймыр, 
Республика Саха—Якутия), NEN — 
домашние олени ненецкой поро-
ды (Ненецкий автономный округ), 
MUR — домашние олени ненец-
кой породы (Мурманская обл.), 
YAK — домашние олени эвенской 
и эвенкийской пород (Республи-
ка Саха—Якутия). 

 

В этом случае весьма перспективна разработка пользовательского 
ДНК-микрочипа, которая способствуют уменьшению затрат анализа без 
существенного снижения его биологической ценности (29, 30). Подобные 
SNP-панели, содержащие ограниченное число информативных маркеров, 
созданы для модельных сельскохозяйственных животных — овец (31, 32), 
крупного рогатого скота (33) и лошадей (34).  

В нашем исследовании было показано, что 368 SNP-маркеров поз-
воляют воспроизвести информативность всех обнаруженных полиморф-
ных маркеров (4456), что, в целом, согласуется с полученными ранее дан-
ными на других видах млекопитающих. По сообщению M.P. Heaton с со-
авт. (33), всего 32 SNP-маркера достаточно для определения происхожде-
ния с точностью 99,99 % в популяциях мясного скота (даже в случае с 
сильно смешанными стадами). J.W Kijas с соавт. (31) предложили исполь-
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зовать SNP-панели из 88 маркеров при подтверждении достоверности от-
цовства для более чем 80 пород овец, а для тех же целей в коневодстве 
необходим 101 маркер (34). Кроме того, панель из 163 маркеров достаточ-
на для определения породной и индивидуальной принадлежности в широ-
ком спектре пород овец (32).  

Частота минорного аллеля (MAF) — важный параметр для селек-
ции SNP-маркеров при последующей разработке информативных поль-
зовательских ДНК-чипов. С помощью биоинформационного подхода 
TRES (13) из 4456 полиморфных SNPs нами были выбраны 368 маркеров. 
Произведенные расчеты продемонстрировали сдвиг отобранных одно-
нуклеотидных полиморфизмов в сторону повышения MAF с 0,1 до 0,3-
0,4. Наблюдаемая тенденция согласовалась с таковой для методики, кото-
рую использовали J.W. Kijas с соавт. (31) и M.P. Heaton с соавт. (32) при 
разработке панелей происхождения для овец (панели состояли соответ-
ственно из 88 и 163 маркеров). По данным J.W. Kijas с соавт. (31), выбор 
SNP-маркеров со смещением в сторону значений MAF  0,3 для включе-
ния в панель способствует повышению ее универсальности, то есть позво-
ляет успешно применять ее для расширенного породного и популяцион-
ного состава изучаемого вида. Отобранные в нашей работе 368 маркеров 
полностью отвечают указанному критерию.  

В нашей работе селекция маркеров проводилась на основе SNP-
маркеров на ДНК-чипе, разработанном для крупного рогатого скота, в 
соответствии с локализацией по хромосомам, характерной для КРС. По-
скольку выравнивание нуклеотидных последовательностей генома север-
ного оленя проводилось по геному КРС как референтному (6) (без раз-
бивки на хромосомы северного оленя), можно предположить, что пред-
ставленная SNP-панель не будет значительно уступать по информативно-
сти тем, которые разрабатываются на основе версии сборки генома север-
ного оленя, предложенной R.S. Taylor с соавт. (6). 

Таким образом, отобрано минимально необходимое число поли-
морфных SNP-маркеров, позволяющих без потери биоинформационного 
содержания проводить генетические исследования в популяциях северных 
оленей. Для оценки информативности панели из 368 SNP-маркеров полу-
ченные на ее основе данные сравнивали с результатами, рассчитанными 
при использовании 4456 SNP-маркеров, выявленных с помощью ДНК-
чипа высокой плотности. Среди маркеров, включенных в тестируемую па-
нель, зафиксировано явное смещение в сторону однонуклеотидных поли-
морфизмов с частотой минорного аллеля более 0,3, что соответствует меж-
дународным критериям создания панелей для различных видов сельскохо-
зяйственных животных. Все использованные биоинформационные подхо-
ды (анализ главных компонент, дискриминантный анализ главных компо-
нент, кластерный анализ и расчет попарных генетических дистанций FST) 
не выявили потери эффективности панели из 368 SNP-маркеров. Успеш-
ное тестирование представленной панели проводилось как в популяциях 
домашних северных оленей трех пород (ненецкая, эвенская, эвенкийская), 
так и в группе диких таймырских и якутских оленей, что свидетельствует 
об универсальности отобранных SNP-маркеров. Отобранные однонуклео-
тидные полиморфизмы могут быть рекомендованы для включения в со-
став первого пользовательского ДНК-чипа, предназначенного для геном-
ной характеристики дикой и домашней форм северного оленя. 
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A b s t r a c t  
 

Reindeer (Rangifer tarandus) is a valuable member of the Arctic ecosystems and the main 
livestock species of the Russian North, which require the analysis of the genetic structure and the 
possibility of addressing the differences between wild and domestic forms, breeds and populations 
using modern molecular genetic approaches. The use of DNA chips based on parallel genotyping of 
hundreds of thousands of SNP markers is an effective approach to study the reindeer genome, but at 
the same time due to a high price, it is not beneficial for wide practical application. In this regard, 
the aim of our work is to select the optimal number of SNP markers that allow conducting popula-
tion and genetic studies of reindeer without loss of bio-informatics content. The sample collection 
included wild deer (WLD, n = 83) inhabiting the Taimyr Peninsula and the Republic of Sakha (Ya-
kutia), and domestic deer of the Nenets breed from the Nenets Autonomous Okrug (NEN, n = 100) 
and the Murmansk Region (MUR, n = 19), as well as from Even and Evenki breeds from the Re-
public of Sakha (Yakutia) (YAK, n = 19). All deer were genotyped using a high-density DNA chip 
BovineHD BeadChip (777,962 SNPs). After quality control and filtering, 4456 polymorphic SNP 
markers remained in the analysis. In the TRES program, using the Delta method, 368 of the most 
informative SNP markers were selected. Data processing was performed in the Admixture 1.3, 
PLINK 1.9 programs and R packages (ggplot2, adegenet 1.3-1, pophelper, diveRsity). It was shown 
that 70 % from 368 selected SNPs had a high minor allele frequency (MAF  0.3), while about 50 % 
from set including 4456 markers had MAF  0.1. Comparing the results of principal component 
analysis (PCA), discriminant principal component analysis (DAPC), and cluster analysis, no loss of 
information value was found for 368 SNPs compared to using the set of 4456 markers. Comparing 
pairwise FST values between the studied groups of reindeer, the similarity of the interpopulation link-
ages was demonstrated, based on 4456 and 368 SNP markers, respectively. Thus, the selected panel 
of SNP markers is an informative, universal for both wild and domestic deer and a cheap approach 
for creating a custom DNA chip for reindeer.  
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