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Аннотация. В настоящее время установлено, что на территории Восточной Европы обитают два вида ко-
суль – европейская (Capreolus capreolus Linnaeus, 1758) и сибирская (C. pygargus Pallas, 1771). При этом в резуль-
тате искусственного и естественного расселения на участке от Правобережной Волги до Восточной Польши 
сформировалась область симпатрического обитания с возможной размытой «гибридной зоной». Целью ра-
боты было изучение генетического статуса и полиморфизма митохондриальной ДНК косуль (Capreolus sp.), 
добытых на территории Пензенской области. Материал для работы был собран в охотничьих угодьях Пензен-
ской области при непосредственном участии Управления по охране, надзору и регулированию использования 
животного мира Министерства лесного, охотничьего хозяйства и природопользования Пензенской области. 
Аналитическая выборка составила 18 особей из разных районов Пензенской области. Проведен анализ измен-
чивости двух маркеров митохондриальной ДНК – контрольный регион (С-регион, D-loop) и ген Сyt b. Секвени-
рование фрагментов контрольного региона митохондриальной ДНК (n = 18) и гена Cyt b (n = 18) проводили на 
секвенаторе ABI 3500 (Applied Biosystems). Нуклеотидные последовательности были изучены с помощью про-
грамм BioEdit 7.0 Mega7.0.21 PopArt и DnaSP 5.10.01. Все результаты были проверены статистическими тестами 
(STATISTICA 13.3). Анализ нуклеотидных последовательностей фрагментов контрольного региона (CR) и фраг-
мента гена Cyt b косуль из Пензенской области методом ML свидетельствуют, что все они соответствуют 
мтДНК сибирской косули (C. pygargus). Только 2 образца по фрагменту гена Cyt формируют отдельную гапло-
группу, не имея при этом прямого объединения с образцами европейской косули (C. capreolus). Сравнение ге-
нетических дистанций формализованных групп сибирских косуль (CP), европейских косуль (CC) и косуль из 
Пензенской области (CPR) показывает, что по контрольному региону дистанция группы пензенских косуль ми-
нимальна с группой C. pygargus, а по гену Cyt b – с группой C. capreolus. Выявленная генетическая дистанция 
пространственных группирововк косуль региона не имеет пространственной обусловленности. Получены по-
ложительные значения показателя T'sD (1,221), свидетельствующие о прохождении процесса слабых колеба-
ний общей численности, связанные с неравномерной интенсивностью охотничьей эксплуатации популяций ко-
суль и мероприятий по воспроизводству. Из всей выборки косуль Пензенской области шесть гаплотипов CR 
митохондриальной ДНК (33,3 %) и шесть гаплотипов гена Cyt b (42,8 %) являются регионально специфичными. 
Анализ видовой принадлежности по двум митохондриальным маркерам косуль из Пензенской области,  
в большей степени достоверности определяющий их как сибирских, назвать окончательным трудно.  
Вероятно, мы сталкиваемся со случаями межвидового скрещивания двух видов евразийских косуль или фак-
том широкой интрогрессии митохондриальной ДНК C. pygargus в аборигенную популяцию C. capreolus.  
Для прояснения этой ситуации необходимо проведение дополнительных генетических исследований  
с использованием ядерных маркеров, в том числе и маркеров микросателлитной ДНК. 
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Abstract. It has now been established that two species of roe deer live in Eastern Europe – the European (Capre-

olus capreolus Linnaeus, 1758) and the Siberian (C. pygargus Pallas, 1771). At the same time, as a result of artificial and 
natural colonization, a zone of sympatric habitat with a possible blurred "hybrid zone" was formed in the area from 
the Right Bank Volga to Eastern Poland. The purpose of the article was to study the genetic status and polymor-
phism of mitochondrial DNA of roe deer (Capreolus sp.) caught in the Penza region. The material for the article was 
collected in the hunting grounds of the Penza region with the direct participation of the Department for the Protec-
tion, Supervision and Regulation of the Use of Wildlife of the Ministry of Forestry, Hunting and Nature Management 
of the Penza Region. The analytical sample consisted of 18 individuals from different regions of the Penza region. 
An analysis of the variability of two mtDNA markers was carried out: the control region (CR) and the Cyt b gene. 
Sequencing of fragments of the CR mtDNA (n = 18) and the Cyt b gene (n = 18) was performed on an ABI 3500 se-
quencer (Applied Biosystems). Nucleotide sequences were studied using BioEdit 7.0, Mega7.0.21, PopArt and DnaSP 
5.10.01 software. All results were verified by statistical tests (STATISTICA 13.3). Analysis of the nucleotide sequences 
of fragments of the control region (CR) and a fragment of the Cyt b gene of roe deer from the Penza region using 
the ML method indicates that they all correspond to the mtDNA of the Siberian roe deer (C. pygargus). Only 2 sam-
ples of the cytochrome b gene fragment form a separate haplogroup, without a direct association with samples of 
the European roe deer (C. capreolus). Comparison of genetic distances of formalized groups of Siberian roe deer 
(CP), European roe deer (CC) and roe deer from the Penza region (CPR) shows that for the control region the dis-
tance of the Penza roe deer group is minimal with the C. pygargus group, and for the Cyt b gene – with group of 
C. capreolus. The identified genetic spatial groupings of roe deer in the region are not spatially determined. The 
obtained positive values of the T'sD indicator (1.221) reveal the process of weak fluctuations in the total number 
associated with the uneven intensity of hunting exploitation of roe deer populations and reproduction activities. Of 
the entire sample of roe deer in the Penza region, 6 CR mtDNA haplotypes (33.3 %) and 6 haplotypes of the Cyt b 
gene (42.8 %) are regionally specific. The analysis of species identity based on two mitochondrial markers of roe deer 
from the Penza region, which most reliably identifies them as Siberian, can hardly be called definitive. We are prob-
ably faced with cases of interspecific crossing of two species of Eurasian roe deer or the fact of widespread intro-
gression of C. pygargus mtDNA into the aboriginal population of C. capreolus. To clarify this situation, it is necessary 
to conduct additional genetic studies using nuclear markers, including microsatellite DNA markers. 
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В настоящее время установлено, что на тер-

ритории Восточной Европы обитают два вида 
косуль – европейская (Capreolus capreolus 
Linnaeus, 1758) и сибирская (C. pygargus Pallas, 
1771) [1, 2]. При этом в результате искусствен-
ного и естественного расселения на участке от 
Правобережной Волги до Восточной Польши 
сформировалась область симпатрического оби-
тания с возможной размытой «гибридной зоной» 
[3–6]. По данным Звычайной с соавторами, 
например, в Московской области 22 % особей 
несут гаплотип европейской, а 78 % – сибирской 
косули [7]. В результате такой возможной в есте-
ственных условиях межвидовой гибридизации 
специалисты-зоологи и работники охотничьего 

хозяйства постоянно сталкиваются с проблемой 
идентификации видовой принадлежности осо-
бей и полученных от них трофейных объектов 
[6, 8, 9]. 

Целью работы было изучение генетического 
статуса и полиморфизма митохондриальной 
ДНК (мтДНК) косуль (Capreolus sp.), добытых 
на территории Пензенской области. 

 
Материал и методы 

 
Материал для работы был собран в охотничь- 

их угодьях Пензенской области при непосред-
ственном участии Управления по охране, 
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надзору и регулированию использования живот-
ного мира Министерства лесного, охотничьего 
хозяйства и природопользования Пензенской 
области. Образцы биоматериала были собраны  
у животных, добытых по охотничьим разреше-
ниям. Кусочки печени и мышечной ткани были 
зафиксированы в 96 % спирте. При этом каждый 

образец был снабжен информацией, предостав-
ленной добытчиком: дата добычи, адрес, пол, 
возраст и предположительная видовая принад-
лежность (C. capreolus/C. pygargus). Аналитиче-
ская выборка составила 18 особей из разных 
районов Пензенской области (табл. 1). 

Таблица 1 

Пробы тканей косуль (Capreolus sp.), добытых на территории Пензенской области в 2013–2022 гг.* 

Table 1 

Tissue samples of roe deer (Capreolus sp.) caught in the Penza region in 2013–2022* 

Номер Пол Возраст Год Район Адрес Вид 
Cap1 female 2 2013 Камешкирский ООО «Порзовское» – 
Cap2 male 1 2013 Земетчинский – – 
Cap3 male 2,7 2013 Лопатинский ОХ «Китунькинское» – 
Cap4 female – 2013 Камешкирский ООО «Порзовское» – 
Cap5 female >2 – Никольский ОХ «Кеньшенское» (с. Алово) – 
Cap6 male 2,5 2013 Камешкирский ОХ «Аряш» – 

Cap7 female 2 2013 Никольский ГАУ ПО «Никольский лесхоз», 
охотучасток № 2 – 

Cap8  – 2013 Кузнецкий ОХ «Комаровское» (с. Радищево) C. pygargus 
Cap9 male 1 2013 Бессоновский Охотугодья ОП C. capreolus 
Cap10 female 1,5 2013 Никольский РП Сура – 
Cap11 female – – Малосердобинский ОХ «Майское» – 
Cap12 male 2 2013 Бессоновский СХ «Сурский лес» (с. Ера) – 

Cap13 female – 2013 Пензенский ОХ «Охотничьи просторы» (пос. 
Золотаревка) – 

Cap14 female 1 2013 Кузнецкий ОХ «Монастырское» C. pygargus 
Cap15 female 0,7 2013 Лопатинский ОХ «Лопатинское» – 
Cap16 male 3 2013 Лопатинский ОХ «Лопатинское» – 
Cap17 male ad 2014 Сосновоборский Окр. с. Балук C. capreolus 
Cap18 male 1,5 2022 Лунинский Окр. с. Липяги – 

* Информация об особи предоставлена охотником. 
 
ДНК выделяли из образца печени или мы-

шечной ткани, хранившихся в 96 % этаноле, по 
стандартной методике [10, 11]. Полимеразную 
цепную реакцию (PCR) проводили в 25 мкл 
стандартной реакционной смеси, содержащей 
50 мМ Трис-HCl (pH 8,9), 20 мМ сульфата аммо-
ния, 20 мкМ ЭДТА, 170 мкг/мл бычьего сыворо-
точного альбумина (BSA), смесь дезоксинуклео- 

зидтрифосфатов (200 мкМ каждого из них),  
2 мМ хлористого магния, 0,6 мкМ каждого  
из праймеров, 0,1–0,2 мкг тотальной ДНК и 2 ед. 
акт. полимеразы Hot Stагt (Евроген, Россия).  
В качестве маркеров для исследования полимор-
физма мтДНК использовали контрольный ре-
гион (CR) и ген Cyt b (табл. 2). 

Таблица 2 

Праймеры, использованные для амплификации фрагментов D-loop и гена Cyt b мтДНК косули 

Table 2 

Primers used to amplify fragments of D-loop and the Cyt b gene of roe deer mtDNA 

Маркер Праймер Тотж Последовательность 5' – 3' Фрагмент, 
п.н. 

CR, D-loop L-Pro [7] 

H-Phe 62 °C CGTCAGTCTCACCATCAACCCCCAAAGC 
GGGAGACTCATCTAGGCATTTTCAGTG ~1060 

Cyt b GLU [12] 

R15915 56 °С CGAAGCTTGATATGAAAAACCATCGTT 
GGAATTCATCTCTCCGGTTTACAAGAC ~1140 
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Подготовку секвенсных проб проводили  
на амплификаторе SimpliAmp™ Thermal Cycler 
с использованием реактивов BigDye® Termina-
tor v3.1 CycleSequencing Kit. Секвенирование 
осуществляли на генетическом анализаторе ABI 
3500. Нуклеотидные последовательности были 
прочитаны и отредактированы с помощью про-
граммы BioEdit 7.1.3.0 [13]. Выравнивание нук-
леотидных последовательностей осуществляли 
по алгоритму Clustal W [14] в программе 
Mega X с обязательной доводкой вручную. С це-
лью выяснения дистанций между популяциями 
и построения филогенетических реконструкций 
полученные таким образом нуклеотидные по-
следовательности фрагментов мтДНК были про-
анализированы с помощью программ MEGA X 
[15], DnaSP 5.10.01 [16] и PopART 1.7 [17]. 

Кроме образцов из Пензенской области в ана-
лизе были использованы депонированные  
в GeneBank нуклеотидные последовательности 
CR мтДНК C. capreolus – EU600294 – EU600317 
[18], MG760343 [19] (25 гаплотипов – L1–L24, 
Spain), а также C. pygargus – KF724439 – 
KF724454 (16 гаплотипов – Cp38–Cp54) [20]. 

Достоверность различий генетических пока-
зателей оценивали при использовании про-
граммы STATISTICA 13.3 (©StatSoftRussia, SN: 
AXA908I943629FAACD-A). 

 
Результаты и обсуждение 

 
Анализ нуклеотидного разнообразия и гапло-

типического полиморфизма фрагментов кон-
трольного региона (CR) и гена Cyt b выборки ко-
суль, добытых в Пензенской области, позволил 
выявить видоспецифическую их принадлеж-
ность, а также выявить географическую подраз-
деленность популяции косуль исследованного 
региона. 

Для выяснения систематического статуса,  
а именно принадлежности анализируемых об-
разцов (n = 18) из Пензенской области к двум ви-
дам – сибирской (C. pygargus) или европейской 
косули (C. capreolus), провели ML-анализ фраг-
ментов мтДНК (CR) с использованием эволюци-
онной модели T92+G+I (Tamura 3-parameter 
model c дискретным G-распределением (+G) – 
0,47, значением эволюционной нейтральности 
сайтов (+I) – 41,5 % и максимальным логарифмом 
правдоподобия: –2583,3). Выбор эволюционной 
модели в ML-анализе определен результатами 
модель-теста, по которым для использованной 
модели был получен минимальный Байесовый 
информационный критерий (BIC) – 6512,5. 

Изменчивость фрагментов контрольного ре-
гиона (CR) мтДНК косуль (число нуклеотидных 
замен) была высокой (для внутривидового 
уровня) и изменяется в пределе от 0,00 до 4,96 % 

(в среднем – 2,64 %), но оказалась ниже при 
сравнении с фрагментом контрольного региона 
(CR) мтДНК благородного оленя (от 12,95 до 
13,30 %, в среднем – 13,2 %). При этом средняя 
эволюционная дивергенция по всем парам по-
следовательностей составила 0,0295 ± 0,0035, 
соотношение транзиций и трансверсий (Ts/Tv) – 
27,87 (R), а нуклеотидные частоты – A = 31,4 %, 
T = 31,4 %, C = 18,6 %, и G = 18,6 %.  

Анализ нуклеотидных последовательностей 
фрагментов контрольного региона (CR) косуль из 
Пензенской области методом ML (максималь-
ного правдоподобия) с использованием модели 
T92+G+I (Tamura 3-parameter model) свидетель-
ствуют, что все они соответствуют мтДНК си-
бирской косули (C. pygargus), так как попадают  
в кладу этого вида на дендрограмме (рис. 1). 

С той же целью, для выяснения систематиче-
ского статуса, был проведен ML-анализ вы-
борки фрагментов гена Cyt b мтДНК косуль из 
Пензенской области c использованием эволюци-
онной модели TN93 (Tamura-Nei model с макси-
мальным логарифмом правдоподобия: –2412,2). 
Выбор эволюционной модели в ML-анализе 
определен результатами модель-теста, по кото-
рым для использованной модели был получен 
минимальный Байесовый информационный 
критерий (BIC) – 5357,8. В отличие от анализа 
последовательностей контрольного региона  
в аналитическую выборку по гену Cyt b состав-
ляли только 14 из 18 косуль, добытых в Пензен-
ской области, по 4 образцам не было получено 
материала (рис. 2). 

Изменчивость фрагментов гена Cyt b мтДНК 
косуль (число нуклеотидных замен) была высо-
кой (для внутривидового уровня) и изменяется  
в пределе от 0,00 до 17,56 % (в среднем – 6,47 %), 
но оказалась ниже при сравнении с фрагментом 
гена Cyt b мтДНК благородного оленя (от 13,08 
до 13,69 %, в среднем – 13,37 %). При этом сред-
няя эволюционная дивергенция по всем парам 
последовательностей составила 0,0167 ± 0,0015, 
соотношение транзиций и трансверсий (Ts/Tv) – 
4,69 (R), а нуклеотидные частоты – A = 31,4 %, 
T = 30,1 %, C = 25,7 %, и G = 12,8 %. 

Анализ дендрограммы нуклеотидных после-
довательностей фрагментов гена Cyt b косуль из 
Пензенской области методом ML (максималь-
ного правдоподобия) с использованием модели 
TN93 (Tamura-Nei model) также как и в анализе  
с контрольным регионом позволяет определить их 
видовую принадлежность к европейской (рис. 2). 
Подавляющая часть (n = 12) образцов фрагмен-
тов гена Cyt b объединяются в клады с образ-
цами сибирской косули (C. pygargus). Два об-
разца формируют отдельную гаплогруппу, не 
имея при этом прямого объединения с образ-
цами европейской косули (C. capreolus). 
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Рис. 1. Дендрограмма 
филогенетических отношений 
гаплотипов косуль (Capreolus sp)  
из Пензенской области на основе 
анализа последовательностей 

контрольного региона (CR, n = 61, 
934 пн, модель T92+G+I,  

BIC = 6512,5, InL = –2583,3) мтДНК 
методом максимального 
правдоподобия (ML).  

Внешняя группа – благородный 
олень (Cervus elaphus maral). 

Обозначение Cap использовано  
для образцов из Пензенской 

области. Цифры в узлах указывают 
на уровень бутстреп-поддержки 

Fig. 1. Dendrogram of phylogenetic 
relationships of roe deer 

(Capreolus sp) haplotypes  
from the Penza region based  

on sequence analysis of the control 
region (CR, n = 61, 934 bp,  

model T92+G+I, BIC = 6512.5,  
InL = – 2583.3) mtDNA using  

the maximum likelihood method 
(ML). The outgroup is the red deer 

(Cervus elaphus maral).  
The designation Cap is used for 
samples from the Penza region.  

The numbers at the nodes indicate 
the level of bootstrap support 

 



Vol. 8 (4), 2023  

 Page 6 from 12 

 

Рис. 2. Дендрограмма 
филогенетических отношений 
гаплотипов косуль (Capreolus sp)  
из Пензенской области на основе 
анализа последовательностей гена 
Cyt b (n = 24, 1139 пн, модель TN93, 
BIC = 5337,8, InL = – 2412,2) мтДНК 

методом максимального 
правдоподобия (ML). Внешняя 
группа – благородный олень 

(Cervus elaphus maral). Обозначение 
Cap использовано для образцов  

из Пензенской области.  
Цифры в узлах указывают на уровень 

бутстреп-поддержки 

Fig. 2. Dendrogram of phylogenetic 
relationships of roe deer (Capreolus sp) 

haplotypes from the Penza region 
based on analysis of Cyt b gene 

sequences (n = 24, 1139 bp, model 
TN93, BIC = 5337.8, InL = – 2412.2) 

mtDNA using the maximum likelihood 
(ML) method. The outgroup is the red 

deer (Cervus elaphus maral).  
The designation Cap is used  

for samples from the Penza region. 
The numbers at the nodes indicate  

the level of bootstrap support 
 
Определение систематического статуса ко-

суль из Пензенской области по двум митохон-
дриальным маркерам хотя и в большей степени 
свидетельствует о принадлежности их к C. py-
gargus, имеет явно не однозначный характер. 
Сравнение генетических дистанций формализо-

ванных групп сибирских косуль (CP), европей-
ских косуль (CC) и косуль из Пензенской обла-
сти (CPR) показывает, что по контрольному ре-
гиону дистанция группы пензенских косуль 
минимальна с группой C. pygargus, а по гену  
Cyt b – с группой C. capreolus (рис. 3). 

 

 

Рис. 3. Генетические дистанции 
(p-distance) между 

формализованными группами 
косуль по двум маркерам 
митохондриальной ДНК (CR, 

Cyt b). CC – европейские косули, 
CP – сибирские косули,  

CPR – косули из Пензенской 
области. Красным выделены 
минимальные дистанции 

Fig. 3. Genetic distances (p-distance) between formalized groups of roe deer according  
to two mitochondrial DNA markers (CR, Cyt b). CC – European roe deer, CP – Siberian roe deer,  

CPR – roe deer from the Penza region. Minimum distances are highlighted in red 
 
Детализированный анализ нуклеотидных по-

следовательностей фрагментов контрольного 
региона (CR) косуль из Пензенской области  
методом ML (максимального правдоподобия)  
с использованием модели T92+G+I (Tamura  
3-parameter model) выявил некоторую генетиче-
скую дифференциацию популяций косуль  
в Пензенском регионе (рис. 4,а).  

На дендрограмме выделяются пять групп по-
следовательностей: А – косули из Камешкирского, 

Лопатинского, Никольского, Бессоновского  
и Кузнецкого районов (цетрально-восточная);  
B – косули из Камешкирского района (юго-во-
сточная); C – косули из Земетчинского и Лунин-
ского районов (северо-западная); D – косули  
из Малосердобинского и Пензенского районов 
центрально-южная); E – косули из Кузнецкого  
и Сосновоборского районов (восточная). В отли-
чие от остальных географически однородных 
групп группировка А образована тремя  
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пространственно обособленными группами по-
следовательностей. Такая структура области 

распространения косуль в Пензенской области 
имеет явно подразделенный характер (рис. 4,б). 

 

 
а) 

 
б) 

Рис. 4. Детализированная дендрограмма (а) филогенетических отношений гаплотипов косуль (Capreolus sp) 
из Пензенской области (группы A, B, C, D, E, n = 18) на основе анализа последовательностей контрольного 
региона (CR, n = 61, 934 пн, модель T92+G+I, BIC = 6512,5, InL = –2583,3) мтДНК методом максимального 
правдоподобия (ML). Внешняя группа – благородный олень (Cervus elaphus maral). Обозначение Cap 
использовано для образцов из Пензенской области. Гаплогруппы на дендрограмме и на карте (б):  
А – Камешкирский, Лопатинский, Никольский, Бессоновский, Кузнецкий р-ны; B – Камешкирский;  

C – Земетчинский, Лунинский; D – Малосердобинский, Пензенский; E – Кузнецкий, Сосновоборский. Цифры  
в узлах указывают на уровень бутстреп-поддержки. Номера точек на карте соответствуют номерам проб (табл. 1) 

Fig. 4. Detailed dendrogram (a) of phylogenetic relationships of roe deer haplotypes (Capreolussp)  
from the Penza region (groups A, B, C, D, E, n = 18) based on sequence analysis of the control region  

(CR, n = 61, 934 bp, model T92+G+I, BIC = 6512.5, InL = – 2583.3) mtDNA by maximum likelihood (ML) method.  
The outgroup is the red deer (Cervus elaphus maral). The designation Cap is used for samples  

from the Penza region. Haplogroups on the dendrogram and on the map (б): A – Kameshkirsky, 
Lopatinsky, Nikolsky, Bessonovsky, Kuznetsk districts; B – Kameshkirsky; C – Zemetchinsky, Luninsky;  

D – Maloserdobinsky, Penzensky; E – Kuznetsky, Sosonovborsky. The numbers at the nodes indicate the level  
of bootstrap support. The numbers of points on the map correspond to the numbers of samples (Table 1) 
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Анализ генетической дивергенции фраг-
мента контрольного региона мтДНК выделен-
ных пространственных групп показал, что  
максимальная дистанция отмечается между 
группой А (цетрально-восточной) и граничащей 
с ней группой Е (восточной) – 0,02153 (табл. 3). 
Минимальная дистанция отмечается между ря-
дом расположенными группами А (центрально-

восточной) и группой B (юго-восточной) – 
0,02153. Выявленные предельные дистанции 
между граничащими генетическими группиров-
ками косуль свидетельствуют о том, что выде-
ленная подразделенность, по всей видимости,  
не имеет пространственной обусловленности  
и связана с другими причинными факторами. 

Таблица 3 

Оценки эволюционной дивергенции по парам последовательностей между группами 

Table 3 

Estimates of evolutionary divergence by sequence pairs between groups 

 Gp_A Gp_C Gp_B Gp_E Gp_D 
Gp_A  0.0061 0.00159 0.00471 0.00266 
Gp_C 0.00700  0.00216 0.00456 0.00267 
Gp_B 0.00215 0.00484  0.00454 0.00216 
Gp_E 0.02153 0.01991 0.01938  0.00434 
Gp_D 0.00646 0.00700 0.00431 0.01722  

 
Анализ гаплотипического разнообразия выбор- 

ки (n = 60) фрагментов контрольного региона 
мтДНК (934 пн), включающей косуль из 
Пензенской области и последовательности из 
GeneBank, позволил получить следующие 
результаты. Число полиморфных сайтов (S) на 
выборку составило 77, число мутаций (Eta) – 79. 
Было выделено 45 гаплотипов при высоком 
гаплотипическом разнообразии (Hd) – 0,960. 
Нуклеотидное разнообразие (Pi) составило 
0,025, а среднее число нуклеотидных различий 
(k) между последовательностями – 22,94. Полу-
чены почти достоверные (p > 0,10) положитель-
ные значения показателя Tajima D теста  
(T'sD = 1,221) свидетельствуют о несбалансиро-
ванном соотношении частот гаплотипов и указы-
вают на прохождение процесса слабых колебаний 
общей численности, связанные с неравномерной 
интенсивностью охотничьей эксплуатации по-
пуляций косуль и мероприятий по воспроизвод-
ству. На такую демографическую ситуацию ука-
зывают близкие к нулю отрицательные и 
положительные почти достоверные (p > 0,10) 
показатели Fu-теста: Fu и Li’s D*, Fu и Li’s F*, 
Fu's Fs – –0,221, 0,398 и –10,928 соответственно. 

Анализ состава и рапределения гаплотипов 
(Hap) контрольного региона мтДНК на 
территории Пензенской области показал, что 
большая часть косуль региона (11 из 18, 61,1 %) 
имеют Hap1 – Cp41 (KX724442, Western Russia) 
сибирской косули. Остальные представлены еще 
одним гаплотипом сибирской косули – Hap3 – 
Cp42 (KX724443, Western Russia) (1, 5,5 %) и че-
тырьмя новыми гаплотипами, обнаруженными  
в Пензенской области – имеют меньшее пред-
ставительство – Hap2, CpPz1 (1, 5,5 %), Hap4, 

CpPz2 (2, 11,1 %), Hap5, CpPz3 (1, 5,5 %) и Hap6, 
CpPz1 (2, 11,1 %). В общем, из всей выборки ко-
суль Пензенской области 6 гаплотипов кон-
трольного региона мтДНК (33,3 %) являются ре-
гионально специфичными (рис. 5). 

Аналогично данным по контрольному реги-
ону мтДНК анализ гаплотипческого разнообра-
зия выборки (n = 24) фрагментов гена Cyt b 
мтДНК (1139 пн), включающей косуль из Пен-
зенской области и последовательности из 
GeneBank дал следующие результаты. Число по-
лиморфных сайтов (S) на выборку составило 49, 
число мутаций (Eta) – 50. Было выделено 17 гап-
лотипов при высоком гаплотипическом разно-
образии (Hd) – 0,920. Нуклеотидное разнообра-
зие (Pi) составило 0,007, а среднее число 
нуклеотидных различий (k) между последова-
тельностями – 7,54. 

Полученные почти достоверные (0,10 > p > 0,05) 
отрицательные значения показателя Tajima D 
теста (T'sD = –1,695) свидетельствуют о низком 
числе выявленных гаплотипов по сравнению с 
числом сегрегирующих сайтов (низких частотах 
редких гаплотипов). Это также указывает на 
возможный быстрый рост числа популяций или 
численности после искусственного расселения, 
а также на формирование генетически однород-
ного населения в результате проявления  
«эффекта первооснователя». В пользу суще-
ствования такой демографической ситуации 
свидетельствуют отрицательные и почти досто-
верные (0,10 > p > 0,05) показатели Fu и Li’s D*, 
Fu и Li’s F*, Fu's Fs: –2,41, –2,56, –4,75 соответ-
ственно. 
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Рис. 5. Распределние 
гаплотипов (n = 8) 
контрольного 

региона мтДНК (CR) 
косуль  

на терриртории 
Пензенской области. 
Серыми пунсонами  
с надписями красным 
шрифтом указаны 
регионально 
специфические 
гаплотипы 

Fig. 5. Distribution of haplotypes (n = 8) of the mtDNA control region (CR) of roe deer  
in the Penza region. Regionally specific haplotypes are indicated by gray pins with red inscriptions 

 
Анализ состава и рапределения гаплотипов 

(Hap) гена Cyt b мтДНК на территории 
Пензенской области показал, что большая часть 
косуль региона (по 6 из 14, по 42,8 %) имеет 
Hap1, соотвествующий гаплотипу сибирской ко-
сули Cp2505 (KT964429, Samara region) и новые 
гаплотипы, обнаруженные в Пензенской обла-
сти. Это гаплотипы Hap2, CpPnz01; Hap3, 
CpPnz02; Hap4, CpPnz03; Hap5, CpPnz04; Hap6, 
CpPnz05; Hap8, CpPnz06 (по 1, 7,1 %). Остав-
шийся еще один гаплотип Hap7 соответствует 
обнаруженному в Самарской области гаплотипу 

Cp2510 (KT964430). Таким образом, из всей вы-
борки косуль Пензенской области 6 гаплотипов 
гена Cyt b (42,8 %) являются регионально специ-
фичными, а их доля выше по сравнению с дан-
ными по контрольному региону мтДНК (рис. 6).  

Для проведения более точной кластеризации 
выявленных гаплотипов косуль, добытых на 
территории Пензенской области, и выявления 
характера и направлений микроэволюционных 
событий между ними построена медианная сеть 
(алгоритм MJN) гаплотипов контрольного реги-
она мтДНК (рис. 7). 

 

 

Рис. 6. Распределние 
гаплотипов гена Cyt b 
мтДНК (n = 8) косуль 

на территории 
Пензенской области.  
Серыми пунсонами  
с надписями красным 
шрифтом указаны 
регионально 
специфические 
гаплотипы 

Fig. 6. Distribution of haplotypes of the mtDNA Cyt b gene (n = 8) of roe deer in the Penza region.  
Regionally specific haplotypes are indicated by gray pins with red inscriptions 
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Рис. 7. Результаты генетического анализа нуклеотидных последовательностей (n = 60) участка мтДНК 

(CR, 1036 пн) сибирских и европейских косуль – медианная сеть гаплотипов (Hap, n = 45). Длина ветвей, 
соединяющих отдельные гаплотипы, пропорциональна количеству мутационных шагов (указаны 
насечками). CP – сибирские косули, гаплотипы Hap_1, Hap_3, Hap_31–45 – Cp41, Cp42, Cp38–Cp40  
и Cp43–Cp54 соответственно (NCBI); CC – европейские косули, гаплотипы Hap_7–30 – Spain, L1–L24 

соответственно (NCBI); CPR – косули из Пензенской области, гаплотипы Нар_1 (Cap1, Cap3, Cap5, Cap6, 
Cap7, Cap9, Cap10, Cap12, Cap14, Cap15, Cap16), Hap_2 (Cap2), Hap_3 (Cap4), Hap_4 (Cap8, Cap17),  

Hap_5 (Cap11, Cap13), Hap_6 (Cap18), номера те же, что и в табл. 1 

Fig. 7. Results of genetic analysis of nucleotide sequences (n = 60) of the mtDNA region (CR, 1036 bp) of Siberian 
and European roe deer – median network of haplotypes (Hap, n = 45). The length of the branches connecting 

individual haplotypes is proportional to the number of mutational steps (indicated by notches). CP – Siberian roe 
deer, haplotypes Hap_1, Hap_3, Hap_31–45 – Cp41, Cp42, Cp38–Cp40 and Cp43–Cp54, respectively (NCBI);  

CC – European roe deer, haplotypes Hap_7–30 – Spain, L1–L24, respectively (NCBI); CC – European roe deer, 
haplotypes Hap_7–30 – Spain, L1–L24, respectively (NCBI); CPR – roe deer from the Penza region, haplotypes 
Nar_1 (Cap1, Cap3, Cap5, Cap6, Cap7, Cap9, Cap10, Cap12, Cap14, Cap15, Cap16), Hap_2 (Cap2), Hap_3 (Cap4), 

Hap_4 (Cap8, Cap17), Hap_5 (Cap11, Cap13), Hap_6 (Cap18), numbers are the same as in the table. 1 
 
Медианная сеть построена на 77 сегрегирую-

щих и 57 парсимони-информативных сайтах. 
Нуклеотидное разнообразие (π) вошедших  
в сеть последовательностей составила 0,298,  
а коэффициент дифференциации (FST) – 0,831 
(p < 0,001). Тест Таджимы (T'sD = 1,341, при  
p = 0,099) выявил несбалансированное соотноше-
ние частот гаплотипов и указал на прохождение 
процесса слабых колебаний общей численности, 
связанные с неравномерной интенсивностью 
охотничьей эксплуатации популяций косуль  
и мероприятий по воспроизводству. В целом 
сеть подтверждает данные, полученные при ML-
анализе. 

Таким образом, проведенные исследования 
уровня полиморфизма и генетической диффе-
ренциации косуль из Пензенской области, по 
данным анализа контрольного региона и гена 
Cyt b мтДНК, подтвердили принадлежность их  
к виду C. pygargus и выявили высокое гаплоти-
пическое разнообразие региональной популя-
ции. Кроме широко распространенных гаплоти-
пов в ареале в ней отмечено присутствие и 
регионально специфических гаплотипов. Ана-
лиз видовой принадлежности по двум митохон-
дриальным маркерам косуль из Пензенской об-
ласти, в большей степени достоверности 
определяющий их как сибирских, назвать  
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окончательным трудно. Вероятно, на примере 
выборки косуль из Пензенского региона, мы 
сталкиваемся со случаями межвидового скрещи-
вания двух видов евразийских косуль или фактом 
широкой интрогрессии мтДНК C. pygargus в або-

ригенную популяцию C. capreolus. Для проясне-
ния этой ситуации необходимо проведение до-
полнительных генетических исследований с ис-
пользованием ядерных маркеров, в том числе и 
маркеров микросателлитной ДНК. 
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