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Аннотация. Потребность в увеличении информативности генетической экс-

пертизы при установлении родства как в случаях экспертизы в гражданских де-
лах, так и при идентификации личности людей, погибших в авиакатастрофах, 
природных и техногенных пожарах, террористических атаках, ураганах, цунами 
и прочих крупномасштабных бедствиях привела к активной разработке дополни-
тельных наборов маркеров для ДНК-идентификации. Для корректного использо-
вания новых мультиплексов необходимо иметь представление о генетической 
структуре популяции, из которой происходит анализируемый ДНК-профиль. 
В данной работе представлены результаты анализа генетического разнообразия 
двух популяций южных алтайцев по двум системам генетических маркеров, спо-
собных увеличить надежность и информативность генетической экспертизы при 
определении родства в сложных случаях. Первая система основана на микроса-
теллитных маркерах X-хромосомы, вторая включает 23 STR-маркера аутосом. 
Показано, что уровень ожидаемой гетерозиготности по обеим системам маркеров 
в популяции теленгитов ниже, чем в популяции алтай-кижи. Полученные резуль-
таты показали значимые генетические различия между теленгитами и алтай-кижи 
(Rst 0,006–0,007, p = 0,000–0,002), которые необходимо учитывать при проведе-
нии вероятностных расчетов в генетической экспертизе.  

 Ключевые слова: теленгиты, алтай-кижи, популяционная генетика, генети-
ческая экспертиза, ДНК-идентификация 
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Summary. The need to improve the accuracy of genetic testing in establishing kin-
ship, both in civil cases and when identifying the remains of people after plane crashes, 
fires, terrorist attacks and other disasters, has led to the development of new methods. 
One is to expand the panel of used genetic markers by adding highly informative auto-
somal STR markers. These markers can help identify more closely related individuals, 
making it easier to determine kinship between parents and children, siblings and step-
brothers. This can be especially useful in difficult cases where traditional methods may 
not be sufficient. The second is the use of additional markers located on the sex chro-
mosomes. Their features of inheritance simplify the examination of complex cases and 
provide advantages in the analysis of mixed sample. To correctly use new multiplexes, 
it is important to have an understanding of the genetic structure of the population from 
which the DNA profile originates. The level of genetic diversity directly affects the 
reliability and effectiveness of genetic analysis. In this study, we compared two popu-
lations of Southern Altaians using two different systems of genetic markers. These 
markers can increase the reliability and informative value of genetic examinations in 
difficult cases of kinship determination.The first set includes 18 STR markers (HPRTB, 
DXS8378, DXS6797, DXS6804, GATA165B12, DXS9902, DXS6810, DXS8377, 
DXS101, DXS7133, DXS7424, DXS7423, DXS6789, GATA31E08, DXS10079, 
DXS10103, and DXS7132), while the second set includes 23 autosomal STR markers 
(D20S1082, D6S474, D14S1434, D4S2666, D1S1677, D11S4463, D4S2364, 
D9S1122, D2S1776, D17S974, D10S1435, D3S3053, D5S2500, D1S1627, D3S4529, 
D2S1360, and D3S1744). The assessment of genotype distributions for Hardy-Wein-
berg equilibrium was only performed for autosomal markers, as samples from men were 
analyzed in this study. For the Telengite population, the genotype distributions at the 
D4S2666 and D10S2325 loci deviated from Hardy-Weinberg expectations. For the Al-
tai-Kizhi population, a larger number of loci showed deviations from Hardy-Weinberg: 
D6S474, D4S2364, D1S1627, and D10S2325. In all cases, the observed level of heter-
ozygosity was lower than expected. Therefore, it can be assumed that deviations from 
equilibrium were caused by a high rate of intra-district endogamous marriages among 
Southern Altaians. The average value of expected heterozygosity in the Telengite pop-
ulation was lower than in the Altai-Kizhi population for both X-STR and ASTR mark-
ers. At the same time, the average expected heterozygosity for autosomal STR panel 
was higher than for X-STR. The Telengite population had the largest total number of 
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alleles: 178 for autosomal markers and 121 for X-STR markers. These values are rela-
tively low compared to other populations, such as the Russian population with 228 al-
leles for 20 ASTRs and Belarusians with 250 alleles. The assessment of the genetic 
distance between samples of southern Altaians using the Rst method revealed signifi-
cant differences between Telengites and Altai-Kizhis, while a higher genetic similarity 
was found for autosomal STR markers (0.006, p = 0.000) compared to X-STR markers 
(0.007, p = 0.002). Given the significant genetic differences identified between these 
two ethnic groups in southern Altai, it is important to consider the reference allele fre-
quencies for each population during genetic analysis. Combining Altai-Kizhi and 
Telengite samples into a single group (southern Altai) could reduce the reliability of 
genetic testing in the Telengite population. 

The article contains 11 References.  
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Fundings: The X-STR study was carried out at the expense of a grant from the Russian 
Science Foundation No. 23-74-10058. The part of the work devoted to the analysis of 
autosomal STR markers was performed within the framework of the State Assignment 
of the Ministry of Science and Higher Education No. 122112800026-1. 
 
For citation: Vagaytseva KV, Kolesnikov NA, Skalin MD, Velikhova LV, Ru-
zavina OD, Pestretsova DE, Vysochina AN, Kharkov VN, Stepanov VA. Genetic di-
versity of Telengite and Altai-kizhi populations by markers used in forensic genetics. 
Vestnik Tomskogo gosudarstvennogo universiteta. Biologiya = Tomsk State University 
Journal of Biology. 2025;69:29-37. doi: 10.17223/19988591/69/4 

 
Введение 

 
Популяционно-генетические исследования населения России, выпол-

ненные с использованием различных систем генетических маркеров, вы-
явили высокую внутри- и межпопуляционную генетическую вариабель-
ность. Эффекты демографической истории человечества привели к тому, 
что коренные народы, находящиеся на наибольшем географическом удале-
нии по путям миграции, пройденным в ходе эволюции человека, уступают 
по уровню генетического разнообразия популяциям Европы. Такая вариа-
ция напрямую влияет на надежность генетической экспертизы в ДНК-иден-
тификации. Вероятность ложноположительного результата генетической 
экспертизы, основанной на анализе стандартных аутосомных STR-марке-
ров, при определении родственных отношений в сложных случаях (установ-
ление родства между индивидом и одним предполагаемым родителем (дуо), 
установление родства между предполагаемыми братьями/сестрами, бабуш-
ками/дедушками и внуками и т.д.) в популяциях с низким уровнем генети-
ческого разнообразия возрастает [1–3].  

Увеличение информативности генетической тест-системы, основанной 
на STR-маркерах, возможно несколькими путями. Один – расширение па-
нели используемых генетических маркеров путем добавления высокоин-
формативных аутосомных STR-маркеров. Доказано, что дополнительные 
STR могут повысить эффективность генетического тестирования в опреде-
лении истинного родства между родителем и ребенком, родными или свод-
ными братьями и сестрами, а также при экспертизе в сложных случаях опре-
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деления родственных отношений [4]. Второй – использование дополнитель-
ных маркеров, локализованных на половых хромосомах, особенности 
наследования которых упрощают проведение экспертизы сложных случаев 
и дают преимущества при анализе смешанных образцов за счет гемизигот-
ности мужчин [5]. Кроме того, на достоверность генетической экспертизы в 
значительной степени влияют референсные частоты аллелей, используемые 
в вероятностных расчётах. Для успешного применения генетической тест-
системы в практике ДНК-идентификации необходимо иметь представление 
о генетической структуре популяции по выбранным локусам.  

Результаты исследований генетической структуры алтайских популя-
ций, основанные на аутосомных и Y-хромосомных маркерах, демонстри-
руют, с одной стороны, генетическое родство этих народов, а с другой – со-
хранение их гетерогенности [6, 7]. У алтайцев был выявлен довольно высо-
кий уровень коэффициента геномного инбридинга [8], что свидетельствует 
о низком генетическом разнообразии среди коренного населения Алтая. 
В популяции теленгитов отмечается самый низкий уровень гетерозиготно-
сти среди малых народов Сибири [9]. Это подчеркивает актуальность про-
ведения анализа генетической структуры популяций по предлагаемым для 
генетической экспертизы локусам перед внедрением дополнительных ин-
струментов в практику. Цель данного исследования заключается в опреде-
лении уровня генетического разнообразия и оценке степени генетической 
дифференциации двух популяций южных алтайцев с использованием двух 
систем генетических маркеров, разработанных для повышения надежности 
генетической экспертизы на территории Российской Федерации. 

 
Материалы и методы 

 
Материалом исследования послужили выборки мужчин южных алтайцев 

(77 – теленгиты, 107 – алтай-кижи). Забор венозной крови у доноров прово-
дили с соблюдением процедуры письменного информированного согласия 
на проведение исследования. На каждого донора составлялась анкета с его 
родословной, указанием этнической принадлежности и мест рождения 
предков. Метисы в выборки не входили. Генотипирование образцов по ауто-
сомным STR-маркерам проводили методом мультиплексной полимеразной 
цепной реакции с последующим анализом продуктов амплификации на ав-
томатическом генетическом анализаторе НАНОФОР-05 (Синтол, Россия). 
В работе использовались два мультиплексных набора маркеров: включаю-
щий 18 X-STR (HPRTB, DXS8378, DXS6797, DXS6804, GATA165B12, 
DXS9902, DXS6810, DXS8377, DXS101, DXS7133, DXS7424, DXS7423, 
DXS6789, GATA31E08, DXS10079, DXS10103, DXS7132, DXS9895) и раз-
рабатываемый в лаборатории геномной идентификации совместно с компа-
нией ООО «Гордиз» (Россия) мультиплексный набор аутосомных STR, 
включающий 23 маркера (D20S1082, D6S474, D14S1434, D4S2666, 
D1S1677, D11S4463, D4S2364, D9S1122, D2S1776, D17S974, D10S1435, 
D3S3053, D5S2500, D1S1627, D3S4529, D2S1360, D3S1744, D17S1301, 
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D8S1132, Penta D, D10S2325, D7S1517, Penta E). Для генотипирования ис-
пользовали реакционный микс и активатор производства компании «Гор-
диз» (Россия). Реакционная смесь (10 мкл) включала: 2 мкл активатора, 2 
мкл реакционного микса, 0,16 мкл смеси праймеров, 1 мкл ДНК, 4,84 мкл 
ddH2O. Генотипирование STR-маркеров проводилось с помощью капилляр-
ного электрофореза на генетическом анализаторе НАНОФОР 05 (Синтол, 
Россия). Частоты аллелей рассчитывали стандартным способом с помощью 
программного пакета MS Excel. Оценку значения ожидаемой гетерозигот-
ности, анализ генетической дистанции по Рейнольдсу (Rst) и оценку соот-
ветствия распределений генотипов равновесию Харди–Вайнберга прово-
дили с использованием программного средства Arlequin v. 3.5 [10]. Экспе-
риментальные исследования проведены на базе Центра коллективного поль-
зования научно-исследовательским оборудованием «Медицинская гено-
мика» (НИИ медицинской генетики Томского НИМЦ). 

 
Результаты исследования и обсуждение 

 
В контексте исследования генетического разнообразия и его закономер-

ностей важным аспектом является анализ соответствия распределения гено-
типов равновесию Харди–Вайнберга, что позволяет выявить нарушения, 
обусловленные генетическими и социальными факторами, существующими 
в исследуемых популяциях. Оценку соответствия распределения генотипов 
равновесию Харди–Вайнберга проводили только для аутосомных STR, по-
скольку в данной работе анализировались выборки мужчин. Распределения 
генотипов локусов D4S2666 (0,000 ± 0,000), D10S2325 (0,000 ± 0,000) откло-
няются от равновесия Харди–Вайнберга в популяции теленгитов. В популя-
ции алтай-кижи отклонения зафиксированы для большего числа локусов: 
D6S474 (0,001 ± 0,000), D4S2364 (0,000 ± 0,000), D1S1627 (0,000 ± 0,000), 
D10S2325 (0,000 ± 0,000). Во всех случаях значения наблюдаемого уровня 
гетерозиготности ниже ожидаемого, в связи с этим можно предполагать, что 
отклонения от равновесия вызваны высоким индексом внутрирайонных эн-
догамных браков южных алтайцев.  

Среднее значение ожидаемой гетерозиготности в популяции теленгитов 
(He X-STR = 0,723 ± 0,076, He ASTR = 0,750 ± 0,081) по обеим системам 
маркеров ниже, чем в популяции алтай-кижи (He X-STR = 0,726 ± 0,098, He 
ASTR = 0,753 ± 0,075). В то же время уровень средней ожидаемой гетерози-
готности по панели аутосомных STR выше, чем для X-STR. 

Наибольшее суммарное число аллелей было зафиксировано в популяции 
теленгитов: 178 аллелей аутосомных маркеров и 121 аллель X-STR-
маркеров. Полученные значения сравнительно невысоки, к примеру, в по-
пуляции русских суммарное число аллелей 20 стандартных aSTR составляет 
228, а у белорусов – 250 [11]. 

Оценка генетического расстояния между выборками южных алтайцев 
методом Rst показала наличие значимых различий между выборками телен-
гитов и алтай-кижи, при этом получено большее генетическое сходство по 
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аутосомным STR (0,006, p = 0,000), чем по X-STR-маркерам (0,007,  
p = 0,002).  

 
Заключение 

 
В ходе исследования были выявлены значимые генетические различия 

между двумя этносами южных алтайцев (по набору аутосомных STR 0,006, 
p = 0,000, по набору X-STR 0,007, p = 0,002). Полученные результаты под-
черкивают необходимость при вероятностных расчетах в ДНК-идентифика-
ции ориентироваться на референсные частоты аллелей, выявленные для 
каждой популяции. Объединение алтай-кижи и теленгитов в одну выборку 
(южные алтайцы) повлечет снижение надежности генетической экспертизы 
в популяции теленгитов. Ориентируясь на низкий уровень генетического 
разнообразия аутосомных маркеров в популяциях алтайцев, можно реко-
мендовать совмещать оба типа генетических маркеров (аутосомные STR и 
X-STR) при проведении генетической экспертизы на родство, особенно в 
сложных случаях. 
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