
Актуальная биотехнология 
№3 (30), 2019 

  
622 

Исходя из статистических данных среда DKW не явялется более подходящей для пролиферации 
побегов Hedysarum cretaceum Fisch. по сравнению со средой MS. 

Данные по корнеобразованию растений-регенрантов исследуемого вида пока не были получены. 
Планируется продолжение исследования с дальнейшим анализом и оформлением результатов. 
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С целью обнаружения наиболее информативных молекулярно-генетических маркеров в геноме 
норки, для последующего полилокусного генотипирования пород и создания генофондного паспорта 
выполнен сравнительный анализ спектров продуктов амплификации фланкированных 
инвертированными повторами микросателлитов ISSR-PCR ((GT)9 C; (AGC)6 C; (AGC)6 T; (TGC)6 G) 
и транспозонов IRAP-PCR (Gossy-R, Sabrina, Sabrina 111, LTR OR2, Gossy-L, InTol, Trna2L). 
На основании оценок полиморфизма суммарно 60 локусов, 26 из которых являются консервативными, 
а 34 полиморфными. 

Анализ фореграмм выполнен на основе расчета доли полиморфных локусов, полиморфного 
информационного содержания (PIC-polymorphism information content), эффективного мультиплексного 
отношения (EMR-effective multiplex ratio) и маркерного индекса (MI-marker index). PIC рассчитывался 
по формуле: PIC = 2f (1-f), где f – частота одного из двух аллелей, рассчитанная как f =√𝑅𝑅, где R – 
частота вариантов, у которых отсутствовал фрагмент ДНК соответствующей длины. EMR = np(np/n), 
где np – число полиморфных локусов, n – общее число локусов. Расчет маркерного индекса проводился 
по формуле MI = PIC x EMR. 

Самое высокое содержание доли полиморфных локусов наблюдалась у праймеров (AGC)6 C 
(80 %), LTR OR2 и InTol (по 85.71 %), Gossy-R (62.5 %), минимальное же содержание было у (AGC)6 T 
и Sabrina – по 40 %, (GT)9 C – 33 % и Sabrina 111 – 16 %. Наивысшие показатели полиморфного 
информационного содержания были по (AGC) 6C, Gossy-R, LTR OR2 и InTol и равнялись 0,323; 0,322; 
0,367 и 0,3949 соответственно. 

По проведенным расчетам можно сделать вывод, что имеется прямая корреляционная 
зависимость между эффективным мультиплексным отношением и маркерным индексом, 
показывающий эффективность молекулярного маркера, используемого при генотипоровании 
животных. Так, (AGC) 6C, Gossy-R, LTR OR2 и InTol имеют самые высокие показатели 
представленных индексов (EMR = 3,2; 3,1; 5,14; 5,14 соответственно и MI – 1,006-2,03), исходя из чего 
их рекомендуется использовать при генотипировании норок, так как являются наиболее 
информативными молекулярно-генетическими маркерами в геноме норки. 




