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Мета. В Україні спостерігається тенден-

ція до розвитку високотехнологічних форелевих 

господарств. Для ведення селекційної роботи 

необхідним є аналіз генетичної структури рай-

дужної форелі (Oncorhynchus mykiss) за молеку-

лярно-генетичними методами. Метою роботи 

було дослідження генетичної структури за мік-

росателітними локусами O. mykiss чернівецько-

го локального стада. Методи. Визначення гене-

тичної структури проводили за показниками: 

ефективною кількістю алелей на локус (ne), фак-

тичною (Но) та очікуваною (Hе) гетерозиготніс-

тю, індексами фіксації (Fis) та поліморфізму 

(PIC). Результати. Виявлено специфічні особ-

ливості структури генофонду локального стада 

O. mykiss за SSR-локусами OMM 1032, 1077, 

1088, STR 15, 60, 73. Середнє значення ne стано-

вить 3,87. Зафіксовано високі середні показники 

Hе та Fis (0,73 та –0,14 відповідно). Для цих 

ДНК-маркерів характерний високий індекс по-

ліморфізму (0,69). Обґрунтовано можливість 

проведення аналізу генетичної структури лосо-

севих із використанням SSR-маркерів. Виснов-

ки. Виконано аналіз генетичної структури фо-

релі O. mykiss за мікросателітними локусами. 

Показано, що локальне стадо характеризується 

високим рівнем гетерозиготності. Проведені 

дослідження свідчать про ефективність викори-

стання обраних локусів для індивідуальної іден-

тифікації та популяційно-генетичного аналізу. 

Ключові слова: Oncorhynchus mykiss, SSR-

маркери, гетерозиготність, поліморфізм. 

 

В Україні спостерігається активне віднов-

лення форелівництва після тривалого занепаду 

цієї ланки рибництва, що спостерігався в 90-х 

роках ХХ ст. [1], за рахунок створення високо-

технологічних індустріальних господарств із 

замкнутим водопостачанням. Індустріальне фо-

релівництво характеризується інтенсивністю 

виробництва та високою рентабельністю завдя-

ки значному виходу продукції на одиницю 

площі [2]. Тому всебічні дослідження лососевих 

риб загалом та, зокрема, райдужної форелі є ак-

туальною проблемою сучасного рибництва. 
Райдужна форель Oncorhynchus mykiss 

(Walbaum, 1792), належить до роду тихоокеан-

ських лососів, характеризується високою харчо-

вою цінністю та має привабливі рибницько-

біологічні властивості (високий темп росту, 

адаптична пластичність, відтворювальні харак-

теристики) [1, 3]. Основну частину вирощуван-

ня лососевих у холодноводній індустріальній 

аквакультурі України займає райдужна форель. 

Для ефективної селекції необхідним є вивчення 

структурно-функціональної організації геному 

риб. Використання молекулярно-генетичних 

методів із класичними селекційними прийомами 

дозволяє створювати стада плідників із бажани-

ми господарсько-цінними показниками [4, 5]. 

Селективний відбір без знання генетичної стру-

ктури може призвести до зменшення генетично-

го різноманіття через втрату алелей і зменшення 

частки гетерозигот у популяції. Саме рівень ге-

терозиготності є одним із важливих критеріїв 

для оцінки генетичної мінливості популяції. Да-

ні, отримані під час використання молекулярно-

генетичних методів, дозволяють підтримувати 

генетичне різноманіття для уникнення інбриди-

нгу популяцій. 
Мікросателітні локуси SSR (Simple 

Sequence Repeats) є зручним інструментом для 

популяційно-генетичних досліджень та вирі-

шення різних практичних селекційно-

генетичних завдань [5]. Використання SSR-

маркерів, яким притаманний високий рівень мі-

нливості та кодомінантний характер спадко-

вості [4, 6], дозволяє охарактеризувати популя-

ційну структуру у повній мірі. Таким чином, 

мікросателітні маркери зручно використовувати 
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для контролю та управління запасами цінних 

видів риб, зокрема оцінки популяції райдужної 

форелі [7–9] та інших видів лососевих [10, 11], 

для ідентифікації, паспортизації та підтвер-

дження походження популяцій.  

Із метою вивчення особливостей генетич-

ної структури, рівня внутрішньопопуляційної 

генетичної мінливості локального стада райду-

жної форелі O. mykiss нами проведені дослі-

дження з використанням мікросателітних мар-

керів ДНК. 

 

Матеріали і методи 

Як об’єкт для дослідження генетичної 

структури за SSR-маркерами було обрано рай-

дужну форель (O. mykiss) чернівецького локаль-

ного стада (смт. Берегомет, Чернівецька обл.). 

Біологічні зразки відбирали в групі триліток 

(3+) (n=21). ДНК виділяли з плавців із викорис-

танням набору DNA-Go (BioLabTech LTD) та 

зберігали за t° –20°С. 

Досліження поліморфізму проводили за 

шістьма мікросателітними маркерами: 

OMM1032, OMM1077, OMM1088,  STR 15, 

STR60, STR73. SSR-праймери OMM1032, 1077, 

1088 [7] були розроблені на основі ДНК O. my-

kiss (штам Kamloop). Також було використано 

праймери (STR 15, 60, 73) [10], створені з послі-

довності ДНК струмкової форелі Salmo trutta. 

Характеристика праймерів наведена в таблиці 1.  

Полімеразна ланцюгова реакція (ПЛР) бу-

ла проведена в ампліфікаторі «Termo scientific» 

thermocycler (Arktik Termal Cycler) з викорис-

танням набору TermoScientific DreamTaq Green 

PCR Master Mix (2X) за таких умов: один цикл 

початкової денатурації ДНК тривав за 94°C 5–

10 хв (залежно від протоколу для кожного типу 

праймеру); наступні 30–35 циклів: денатурація 

ДНК за 94 °C – 30 сек, відпал праймерів за 58 °C 

– 30 сек, синтез ланцюга за 72єC – 30 сек; фіна-

льна елонгація проходила за 72°C 5–10 хв. 

Фракціонування ампліконів здійснювали в 

3 % агарозному гелі з бромистим етидієм у 

1ЧTAE буфері. Фореграми документували в 

УФ-світлі. Як маркер довжини фрагментів було 

обрано pUC DNA/Mspl(Hpall) Marker, 23 

«Termo scientific».  

Довжини алелей визначали за допомогою 

програми Totallab v.2.01. Частоту кожної алелі 

на локус (Р) та фактичну гетерозиготність (Но) 

розраховували в програмі GelStat. Ефективне 

число алелей на локус (ne), очікувану гетерози-

готність (Hе), індекс фіксації та індекс полімор-

фізму PIC (polymorphism information content) 

обчислювали за загальновідомими методика-

ми [12–14].  

 

Таблиця 1. Характеристика мікросателітних праймерів, обраних для дослідження 

 Локус Повтор Послідовність маркера (5’→3’) АТ* 
Походження 

праймерів 

1 
OMM 

1032 
(AG)22 

F**:GCGAGGAAGAGAAAGTAGTAG 

R***:CCCATCTTCTCTCTGATTATG 

58 

O. mykiss 

[7] 
2 

OMM 

1077 
(GATA)9 

F:GGCTGACCAGAGAAAGACTAGTT

C R:TGTTACGGTGTCTGACATGC 

3 
OMM 

1088 
(GATA)12 

F:CTACAGGCCAACACTACAATC 

R:CTATAAAGGGAATAGGCACCT 

4 STR 15 (GT)13 
F:TGCAGGCAGACGGATCAGGC 

R:AATCCTCTACGTAAGGGATTTGC 

S.trutta 

[10] 
5 STR 60 (CT)I3ACCA(CT )3 

F:CGGTGTGCTTGTCAGGTTTC 

R:GTCAAGTCAGCAAGCCTCAC 

6 STR 73 (GT)13TTATCT(GT)3 

F:CCTGGAGATCCTCCAGCAGGA 

R:CTATTCTGCTTGTAACTAGACCTA 

Примітки:* АТ – температура відпалу (Anneling temperature); F** – послідовність прямого праймеру 

(Forward primer); R*** – послідовність зворотного праймеру (Reverse primer). 
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Результати та обговорення 

Мікросателітні локуси в більшості випа-

дків характеризуються видовим консерватиз-

мом, однак існує ряд маркерів, специфічних 

для кількох близькоспоріднених видів. Такі 

маркери незамінні під час оцінювання генофо-

нду. Вони характеризуються високою варіабе-

льністю, кодомінантним характером успадку-

вання, високим ступенем поліморфізму, відо-

мою локалізацією в геномі. Це дозволяє вико-

ристовувати їх для внутрішньовидової та між-

породної диференціації, вивчення генетичної 

різноманітності [4–6].  
Розраховано показники, що характеризу-

ють генетичний поліморфізм райдужної форелі 

O. mykiss за обраними SSR–локусами (табл. 2). 

У результаті аналізу поліморфності за мікроса-

телітними локусами виявлено 28 алельних варі-

антів. Отримані результати показали, що марке-

ри мають високий ступінь поліморфізму. 

Середня кількість алелей на локус склада-

ла 4,67. Найбільша кількість алелей та найвище 

значення ефективної кількості алелей на локус 

спостерігалися за маркером OMM1077 і стано-

вили 6 та 4,90 відповідно. Найменш поліморф-

ним за кількістю алелей на локус виявився ло-

кус OMM1032. За досліджуваними шістьма ло-

кусами ефективна кількість алелей на локус ко-

ливалася від 2,91 до 4,90. Отже, за кількістю 

ефективних алелей на локус усі досліджувані 

маркери є високополіморфними.  

Проведено розрахунки гетерозиготності 

за обраними локусами. Найменше значення фа-

ктичної гетерозиготності (Hо) спостерігається за 

локусом ОММ 1088 та становить 0,8829, а най-

вища гетерозиготність 0,7951 зафіксована за 

локусом ОММ 1077. Середнє значення фактич-

ної гетерозиготності становить 0,835.  

Найвища очікувана гетерозиготність спо-

стерігалася за локусом OMM 1032 і становила 

0,6563; найменше значення Не за локусом ОММ 

1077 – 0,796. Середнє значення очікуваної гете-

розиготності за шістьма локусами дорівнювало 

0,7332. Високе значення середньої гетерозигот-

ності свідчить про високий рівень генетичної 

мінливості. Фактичне збільшення рівня гетеро-

зиготності за дослідженими локусами може бу-

ти пов’язане з відбором особин за конкретними 

продуктивними якостями, але це припущення 

потребує проведення більш широких дослі-

джень. 

Проаналізовані SSR-маркери є інформа-

тивними для аналізу генетичної структури рай-

дужної форелі, оскільки молекулярні маркери 

вважаються корисними для досліджень генети-

чного поліморфізму у випадках, коли середнє 

значення гетерозиготності знаходиться в діапа-

зоні 0,3–0,8 [15].  

За всіма локусами, крім ОММ 1077, очі-

кувана гетерозиготність більша за фактичну 

(рис.), отже, в цьому локальному стаді відсутнє 

явище інбридингу.  

За показниками гетерозиготності для ко-

жного локусу було розраховано індекс фіксації 

FIS (коефіціент інбридингу), за яким можна ви-

явити та оцінити переважання гетерозигот у по-

пуляції. За п’ятьма мікросателітними локусами 

спостерігалося переважання гетерозигот (рис.), 

оскільки коефіціент інбридингу коливався в 

межах –0,13…–0,2165. Середній індекс фіксації 

становить FIS –0,1389, що також свідчить про 

переважання гетерозигот над гомозиготами в 

дослідженій популяції. У цьому випадку FIS 0, 

отже, для популяції характерний аутбридінг. 

Можна зробити висновок, що селекційна робота 

у господарстві знаходиться на високому рівні, а 

досліджені плідники можуть бути використані у 

подальшій селекційній роботі. 

 

Таблиця 2. Показники генетичного поліморфізму за мікросателітними локусами  

SSR локус Розмір ампіконів, (п.о.) na ne Hо Hе Fis PIC 

OMM1032 229-262 4 2,91 0,7984 0,6563 -0,2165 0,6050 

OMM1077  252-296 6 4,90 0,7951 0,796 +0,0011 0,7656 

OMM1088   113-147 5 4,57 0,8829 0,7813 -0,1300 0,7456 

STR 15 258-319 4 3,26 0,8272 0,6936 -0,1926 0,6413 

STR 60 133-150 5 4.00 0,8616 0,7501 -0,1486 0,7119 

STR 73 128-148 4 3,60 0,8475 0,7222 -0,1730 0,6713 

Середнє 4,67 3,87 0,835 0,7332 -0,1389 0,6901 

Примітка.* na – кількість алелей на локус. 
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Рис. Індекс фіксації, фактична та очікувана гетерозиготність у локальному стаді райдужної форелі. 

 

Для оцінки здатності мікросателітних ма-

ркерів фіксувати поліморфізм всередині попу-

ляції [14] було розраховано індекс інформацій-

ного поліморфізму РІС (табл. 1). Значення цього 

показника коливалося від 0,61 за маркером 

ОММ 1032 до 0,77 за маркером ОММ 1077. Для 

кодомінантних ДНК-маркерів [16], до яких від-

носяться мікросателіти, значення індексу полі-

морфізму, більше від 0,5, свідчить про те, що 

маркер є високоінформативним для аналізу 

окресленого виду. Усі шість досліджених мік-

росателітних маркерів є високоінформативни-

ми, оскільки середнє значення РІС становить 

0,69. Отже, обрані нами SSR-маркери придатні 

для аналізу генетичної структури популяцій 

райдужної форелі. За показником РІС можна 

зробити висновок, що найбільша розрізнюваль-

на потужність характерна для маркерів ОММ 

1077 та 1088.  

Відомо, що за локусом ОММ 1088 спо-

стерігався високий індекс поліморфізму РІС 

(0,79–0,86) під час дослідженнь маточних стад 

райдужної форелі [9]. Маркер ОММ 1088 [8, 9] 

використовується в складі мультиплексних 

комплексів для SSR-аналізу мінливості мікроса-

телітних локусів. Такі комплекси дозволять в 

одностадійному методі підвищити ефективність 

досліджень та зменшити витрати на проведення 

аналізу, що буде сприяти виконанню масштаб-

них програм селекції райдужної форелі.  

У наведених дослідженнях маркери STR 

15, 60, 73 також мали високі значення РІС, що 

коливалися в діапазоні 0,64–0,71. Ці три прай-

мери групи STR, які первинно були призначені 

для аналізу саме струмкової форелі [10], демон-

стрували високу інформативність і в досліджен-

нях генетичної структури популяцій райдужної 

форелі та атлантичного лосося [10, 11], які від-

носять до родини лососевих. Автори проведе-

ним дослідженням підтвердили, що збереження 

фланкуючих областей мікросателітних локусів 

серед близькоспоріднених видів дозволяє про-

водити міжвидове порівняння.  

Таким чином, отримані результати свід-

чать про те, що всі використані групи маркерів є 

придатними для генетичної паспортизації попу-

ляцій райдужної форелі. Досліджені праймери 

мають однакову температуру відпалу (табл. 1), 

що дозволяє проводити одночасну ампліфіка-

цію, а це значно скоротить час аналізу проб для 

потокової ідентифікації особин у популяції. 

 

Висновки 

Із використанням мікросателітних локусів 

одержано інформацію про генетичну структуру 

райдужної форелі O. mykiss чернівецького лока-

льного стада на геномному рівні. Виявлено ви-

сокий рівень поліморфізму за мікросателітними 

локусами OMM 1032, 1077, 1088, STR 15, 60, 

73. Проведені дослідження свідчать про ефекти-

вність використання обраних локусів для інди-

відуальної ідентифікації та популяційно-

генетичного аналізу. 
Усі досліджувані локуси виявилися полі-

морфними і налічували 28 алелей. За показни-

ками генетичної мінливості (середні Hе та Fis 
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становлять 0,7332 та –0,1389 відповідно) відзна-

чено високий рівень гетерозиготності. Середнє 

значення індексу фіксації (–0,1389) свідчить про 

відсутній  інбридинг у досліджуваному локаль-

ному стаді райдужної форелі. Виявлено, що 

шість досліджених ДНК-маркерів мали високий 

індекс поліфорфізму (середнє значення РІС ста-

новить 0,69) за дослідженими локусами і тому 

можуть бути корисними для моніторингу попу-

ляцій лососевих. 

Одержана інформація за відповідної її 

оцінки та використання разом із класичними 

методами селекційно-племінної роботи дає мо-

жливість оцінки генетичної мінливості райдуж-

ної форелі в штучних популяціях безпосередньо 

за ДНК-маркерами, а також створення груп плі-

дників із бажаними господарсько-цінними хара-

ктеристиками шляхом цілеспрямованого гене-

тичного добору. 
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GENETIC STRUCTURE OF THE CHERNIVTSI LOCAL STOCK OF RAINBOW TROUT 

(ONCORHYNCHUS MYKISS) AS DETERMINED BY SSR-MARKERS 

Aim. The trend towards the development of high-tech trout farms is observed in Ukraine. The analysis of the genetic 

structure of rainbow trout by molecular genetic methods is necessary for breeding work. Therefore, the purpose of the 

study was to study polymorphism at the microsatellite loci of Oncorhynchus mykis of the chernivetsk local herd. Me-

thods. The determination of the genetic polymorphism was carried out according to indicators: the effective number of 

alleles on the locus (ne), the observed (Но) and expected (Hе) heterozygosity, indexes of fixation (Fis) and polymorphism 

(PIC). Results. Specific features of the structure of the gene pool of the local herd O. mykiss by the SSR loci OMM 

1032, 1077, 1088, STR 15, 60, 73 were revealed. The average value of the effective number of alleles per locus was 

3.87. The high average values of the heterozygosity of the local herd and the index of fixation were fixed (mean values 

of H e and F is: 0.73 and -0.14, respectively). А high index of polymorphism was recorded for all used DNA markers 

and was 0.69. Тhe possibility to analyse the genetic structure of salmon using these SSR-markers was substantiated. 

Conclusions. An analysis of the genetic structure of trout (O. mykiss) was performed by using of 6 microsatellite. It was 

shown that the investigated local herd has a high level of heterozygosity. The conducted studies have shown the effec-

tiveness of using selected loci for individual identification and population-genetic analysis.  

Keywords: Oncorhynchus mykis, SSR-markers, heterozygotes, polymorphism. 


