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ГЕНЕТИЧЕСКАЯ ХАРАКТЕРИСТИКА КЫРГЫЗСКОЙ ПОПУЛЯЦИИ  
ПО 19 МИКРОСАТЕЛЛИТНЫМ ЛОКУСАМ, ИСПОЛЬЗУЕМЫМ ДЛЯ ДНК-ИДЕНТИФИКАЦИИ  

И В СУДЕБНО-МЕДИЦИНСКОЙ ЭКСПЕРТИЗЕ

Ж.Т. Исакова, В.Н. Бабенко, А.А. Алдашев

Впервые для кыргызской популяции получены оценки генетической вариабельности 19 микросателлит-
ных локусов, используемых в ДНК-идентификации. Выявлена высокая генетическая гетерозиготность кыр-
гызской популяции. В 19 STR-локусах было выявлено 173 вариантов аллелей. 
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GENETIC CHARACTERISTIC OF KYRGYZ POPULATION OF THE OVER  
THE PANEL OF 19 MICROSATELLITE LOCI USED FOR DNA IDENTIFICATION  

AND IN FORENSIC MEDICAL EXAMINATION

J.T. Isakova, V.N. Babenko, A.A. Aldashev

Estimations of genetic variability of 19 microsatellite loci used for DNA identification were received for Kyrgyz 
population for the first time. A high genetic heterozygosity of Kyrgyz population was revealed. 173 alleles were 
identified in 19 STRs.
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В  судебно-медицинской  и  криминалистиче-
ской  экспертизе  при  ДНК-идентификации  лич-
ности  и  установлении  родства  используются  по-
лиморфные  микросателлитные,  или  STR-локусы 
(Short  Tandem  Repeat),  относительно  равномерно 
распределенные по всем хромосомам человека [1, 
2].  В  связи  с  мультиаллельностью  STR-локусов 
профиль  генотипов  по  нескольким полиморфным 
локусам  получается  уникальным  для  каждого  че-
ловека и для  каждой популяционной  группы,  что 
снижает вероятность случайных совпадений гено-
типов [3].

На  достоверность  и  эффективность  резуль-
татов  ДНК-идентификации,  кроме  выбора  поли-
морфных локусов, влияет выбор референтной по-
пуляции для сравнения. 

Генофонд  любой  этнической  группы  форми-
руется  вследствие  взаимодействия  многовековых 
эволюционных и исторических процессов и имеет 
свои отличительные особенности, проявляющиеся 
в разной частоте встречаемости вариантов аллелей 
в STR-локусах. В связи с этим в каждом конкрет-
ном случае для достоверного сравнения генотипов 

необходимо  использовать  референтную  популя-
цию индивида, оставившую биологические следы. 
Использование неадекватной референтной группы 
может привести к снижению итоговой вероятнос- 
ти идентификации на несколько порядков. В связи 
с  этим целью нашей работы было определить ча-
стоту  встречаемости  аллелей  в  аутосомных  STR-
локусах,  используемых  для  ДНК-идентификации 
и в судебно-медицинской экспертизе, для создания 
референтной группы в кыргызской популяции. 

Материал	 и	 методы.	 В  эксперименте  были 
использованы образцы ДНК 74 неродственных эт-
нических  кыргызов.  Выделение  ДНК  проводили 
из  цельной  венозной  крови  стандартным  фенол-
хлороформным методом. Амплификацию 19 STR-
локусов и маркера – гена амелогенина – проводили 
методом мультиплексной ПЦР (один мультиплекс 
на  все  19  локусов)  в  условиях,  рекомендуемых 
производителем коммерческого набора PowerPlex 
ESC17  («Promega»)  [4]  и  ABI  Cofiler.  Маркеры 
Penta E и Penta D были исключены из-за большей 
ретардации эволюционной динамики длинных по-
второв (Jarve et al., 2009) [5]. Флуоресцентно-мече-
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ные ПЦР-фрагменты разделяли методом капилляр-
ного гель-электрофореза на генетическом анализа-
торе ABIPrism 3110 («Applied Biosystems»). Чтение 
генотипов  проводили  помощью  программного 
обеспечения Gene Mapper  («Applied Biosystems»). 
Качество  генотипирования  контролировали,  ис-
пользуя  стандартный  набор  аллелей  всех  19  ми-
кросателлитов («лэддер»), поставляемый в составе 
набора PowerPlex 16, загружая «лэддер» в каждом 
цикле генотипирования (в каждом прогоне).

Методы	статистической	обработки	резуль-
татов.	 Данные  анализировали  с  использованием 
современных  статистических  подходов,  приме-
няемых  в  популяционной  генетике  и  судебной 
медицине.  Соответствие  наблюдаемого  распреде-
ления  генотипов  равновесию  Харди  –  Вайнберга 
(РХВ) оценивали с использованием точного теста 
по Гуо и Томпсону  [6], реализованного в пакетах 
Arlequin 3.5 (Excoffer, Lischer, 2010) [7]. Статисти-
ческую  достоверность  РХВ  оценивали  при  числе 
шагов  марковской  цепи  1000000  и  числе  шагов 
сброса  памяти  –  100000.  Генетическую  вариа-
бельность  19  STR  анализировали  с  помощью  па-
кета Arlequin. Дискриминационный  потенциал  19 
микросателлитных локусов оценивали с помощью 
стандартных  судебно-медицинских  показателей, 
включающих  вероятность  случайного  совпадения 
генотипов (MP, Matching Probability), вероятность 
дискриминации  неродственных  индивидов  (PD, 
Power  of  Discrimination),  исключающую  способ-
ность  (PE,  Power  of  Exclusion)  и  индекс  отцов-
ства  (PI,  Paternity  Index).  В  работе  была  исполь-
зована программа Powerstats Version 1.2, Promega 
Corporation [8].

Результаты	 и	 обсуждение.	Представленные 
данные получены на основе анализа полиморфиз-
ма  19  STR-локусов  у  74  неродственных  этниче-
ских  кыргызов.  Генотипированные  локусы  явля-
ются  стандартными  и  входят  в  число  основных 
локусов национальной базы данных США (систе-
ма CODIS)  [9–11], Европы  (ENFSI, EDNAP, ESS) 
[12–14]. 

Для  описания  генетического  разнообразия 
вычисляли  процент  полиморфных  локусов  при 
95%-ном критерии значимости (P95). Локус счита-
ли полиморфным, если частота распространенного 
аллеля не превышала 0,95. В исследованной попу-
ляции кыргызов все 19 маркерных локуса в соот-
ветствии с 95%-ным критерием были полиморфны 
(таблица 1). 

Одним  из  важных  показателей,  характеризу-
ющих  внутрипопуляционное  генетическое  разно- 
образие,  является  уровень  гетерозиготности.  Гете-
розиготные  генотипы  являются  потенциальными 
источниками  генетической  изменчивости.  Анализ 

19 STR-локусов показал высокую степень гетерози-
готности кыргызской популяции (таблица 2). Сред-
ний уровень внутрипопуляционного генетического 
разнообразия  (ожидаемой  гетерозиготности,  He) 
составил  78,6  %.  При  этом  наиболее  изменчивы-
ми были  четыре  локуса  –  SE33, D1S1656, D18S51 
и  FGA,  где  ожидаемая  средняя  гетерозиготность 
колебалось от 93 % по локусу SE33 и до 84 % по 
локусу  D1S1656.  Наименее  изменчивым  является 
локус TPOX,  средняя  ожидаемая  гетерозиготность 
которого составила 60 % (см. таблицу 2). 

Таблица 1 – Генотипы и аллели, выявленные  
в 19 STR-локусах кыргызской популяции

Локусы Кол-во
генотипов, n

Кол-во
аллелей, n

Разброс
аллелей

CSF1PO 12 6 6
D10S1248 18 6 5
D12S391 32 11 11
D13S317 19 7 6
D16S539 18 7 6
D18S51 37 13 12
D1S1656 36 13 8
D21S11 26 12 7
D22S1045 14 6 6
D2S441 15 7 6
D3S1358 13 6 6
D5S818 17 8 7
D7S820 18 7 6
D8S1179 23 8 8
FGA 29 13 9
SE33 58 22 18
TH01 16 7 5
TPOX 11 6 5
vWA 20 8 7
Среднее 22,7 9,1 7,5

Другим  важным  показателем  генетического 
разнообразия является богатство аллельных вари-
антов,  которое  зависит  от  многочисленных  мута-
ционных событий, происходящих в ряду биологи-
ческих и исторических процессов. 

В кыргызской популяции при анализе 19 STR-
локусов  было  выявлено  всего  173  типа  аллелей, 
среднее число аллелей на локус составило 9,1 (см. 
таблицу 1). Наибольшее число аллелей обнаруже-
но в  локусах SE33  (22), D1S1656, D18S51 и FGA 
(13).  Наибольшим  числом  повторов  характеризу-
ется локус SE33 (разница в 18 повторов между са-
мым коротким и самым длинным аллелями). 

Наименее  полиморфными  были  локусы: 
D3S1358, D10S1248, D22S1045, TPOX и CSF1PO, 
имеющие по 6 аллелей. В остальных 10 микроса-
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теллитах  число  выявленных  аллелей  варьировало 
от 7 до 12. 

В  популяции  кыргызов  из  19  проанализиро-
ванных  распределений  генотипов  в  3  (D21S11, 
D22S1045,  TH01)  наблюдалось  отклонение  от 
РХВ  (p  <  0,05). Но  при  поправке  Бонферрони  на 
множественное сравнение при 19 маркерах декла-
рируемое значение уровня значимости (УЗ), соот-
ветствующее УЗ для единичного сравнения (0,05), 
равно 0,0026. Таким образом, распределение гено-
типов ни в одном локусе не отличается достоверно 
от РХВ (см. таблицу 2). 

Выявленные  в  кыргызской  популяции  мажор-
ные варианты аллелей в локусах D3S1358, D5S818, 
D8S1179, D13S317, D22S104, FGA, CSF и vWA яв-
ляются универсальными и доминирующими и по ча-
стоте встречаемости оказались близким к значениям 
в других популяциях США, Европы и Азии [14–17].

В  то же  время кыргызская популяция по рас-
пределению аллелей в отдельных локусах (D7S820, 
D13S317  и D21S11)  отличалась  от  других  этниче-
ских групп. Так, в локусе D7S820 аллель 8, который 
был выявлен у 21 % кыргызов, у японцев, китайцев 
и корейцев встречается несколько реже – 11–16 % 
[15, 16], как и у латиноамериканцев 8–14 % [15].

При  амплификационом  анализе  локуса 
D13S317 выявлено 7 аллелей. По частоте встречае-
мости доминировали для аллельных варианта – 11 
(29,7 %) и 12 (24,3 %). Частота встречаемости ал-
леля 8 в локусе D13S317 среди популяций значи-
тельно  отличается. Так,  в  кыргызской  популяции 
встречаемость аллеля 8 составила 11,5 % и оказа-
лась ближе к данным тувинцев (10–13 %) [17] и ха-
касов (13 %) [18, 19]. Частота встречаемости этого 
аллеля  достаточна  высока  в  азиатских  популяци-
ях: от 36 % – у вьетнамцев и до 21 % – у корейцев 
[16].  Встречаемость  аллеля  8  несколько  меньше 
среди американцев – 9–13 %, латиноамериканцев – 
6–12 %. Среди афроамериканцев аллель 8 встреча-
ется в 1–5 % случаев [11]. Таким образом, аллель 8  
является  более  характерным  для  азиатской  попу-
ляции [20, 21]. 

В локусе D21S11 было выявлено 12 вариантов 
аллелей.  Наибольшая  частота  встречаемости,  вы-
явленная для аллельных вариантов, – 30 (33,1 %), 
29  (25,0 %),  32,2  (12,2 %),  немногим  реже  –  31,2 
(9,4 %)  и  28  (6,08 %). Необходимо  отметить,  что 
частота  встречаемости  аллеля  28  резко  варьирует 
от популяции к популяции. Наибольшая концент- 
рация этого аллеля наблюдается у афроамерикан-
цев (26–21 %), затем у белого населения американ-
цев – 13–17 %, и у латиноамериканцев – 7–12 %.  
В азиатской популяции  (японцы, китайцы, корей-
цы) аллель 28 встречается в весьма низких концен-
трациях у 3–6 % людей [9, 13, 20].

Локус TPOX  является  наименее  изменчивым 
и представлен 6 аллелями. Причем, частота встре-
чаемости аллельного варианта 8 значительно пре-
вышает  аналогичные  значения  других  аллелей  
и  частота  его  встречаемости  в  кыргызской  попу-
ляции составила 55 %. В локусе TPOX на втором 
месте по частоте встречаемости находится аллель 
11  (28  %).  В  целом,  результаты  анализа  частот 
аллелей  локуса  TPOX  у  кыргызов  показывают 
значения  близкие  для  хакасов,  где  частота  встре-
чаемости аллелей 8 и 11 составила 57 и 21 % соот-
ветственно  [18]. В азиатской популяции  (японцы, 
корейцы, китайцы, вьетнамцы),  а  также у населе-
ния разных штатов США в локусе TPOX частота 
встречаемости аллеля 8 колеблется от 53 до 39 %,  
a аллеля 11 – от 40 до 24 % [10, 15]. 

Идентификационный потенциал 19 STR-
маркеров в популяции кыргызов. Для  оценки 
возможности  использования  исследованных 
STR-локусов  для  ДНК-идентификации  личности 
и  установлении  родства  в  судебно-медицинской 
и  криминалистической  экспертизе  были  опре-
делены  стандартные  популяционно-статисти-
ческие  показатели.  Эти  показатели  включают 
вероятность  случайного  совпадения  генотипов 
(MP-matching  probability),  вероятность  дискри-
минации  неродственных  индивидов  (PD  –  power 
of  discrimination),  исключающую  способность 
(PE-power  of  exclusion),  индекс  отцовства  (PI  – 
paternity index). При этом показатели MP и PD ис-
пользуются при ДНК-идентификации личности, а 
значения PE и PI используются при определении 
отцовства. 

В  целом  для  популяции  кыргызов  по  19  ло-
кусам  получено  очень  высокое  значение  дискри-
минирующего  потенциала  (PD  =  0,999999995). 
Вероятность случайного совпадения генотипов по 
19 STR-маркерам составила 1 из 2,54 × 1022 инди-
видов. Показатели информативности определения 
отцовства  в  популяции  кыргызов  (CPI)  состави-
ла  0,9999999613,  вероятность  исключения  (PE)  – 
0,999999999.

Таким образом,  впервые  для  кыргызской по-
пуляции  получены  оценки  генетической  вариа-
бельности 19 микросателлитных локусов, исполь-
зуемых в ДНК-идентификации. Выявлена высокая 
генетическая  гетерозиготность  (78,6 %)  кыргызс- 
кой  популяции.  Приведенные  частоты  аллелей 
могут  быть  референтными  для  расчета  вероятно-
стей идентификации для генетической экспертизы, 
включая идентификацию личности и тестировании 
отцовства.  Полученные  результаты  являются  на-
чалом создания собственной референтной группы 
для  ДНК-идентификации  в  судебно-генетической 
экспертизе в Кыргызстане.
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