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Аннотация. Прямая идентификация в судебной молекулярно-генетической экспертизе пред-
ставляет собой непосредственное сравнение идентифицирующих характеристик, таких как про-
фили ДНК объекта идентификации, с идентифицирующими характеристиками объектов сравне-
ния, в том числе полученными из базы данных. При этом идентификация объектов животного 
происхождения осуществляется в результате сравнения нуклеотидной последовательности 
целевого участка ДНК, полученной в процессе секвенирования, с различными нуклеотидными 
последовательностями ДНК, которые хранятся в международных базах данных. Целью данной 
работы было установление видовой принадлежности образца животного происхождения – ла-
комства для домашних животных «Сублимированная акула». Несмотря на то, что это исследова-
ние проводилось вне рамок судебной молекулярно-генетической экспертизы, его результаты 
представляют собой иллюстрацию возможных методических проблем, связанных с установ-
лением таксономической принадлежности редко встречающихся объектов животного проис-
хождения молекулярно-генетическими методами. Авторами статьи показано, что исследование 
неизвестных объектов животного происхождения методами ДНК-анализа при проведении су-
дебной экспертизы в некоторых случаях будет требовать разработки и применения уникальных 
частных экспертных методик, а также продемонстрирована целесообразность создания в Рос-
сии единой национальной базы генетической информации с особыми требованиями контроля.
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Abstract. Direct identification in forensic molecular genetic examination is a direct comparison 
of identifying characteristics, such as DNA profiles of the identification object, with identifying 
characteristics of the objects of comparison, including those obtained from the database. At the 
same time, the identification of objects of animal origin is carried out by comparing the sequencing 
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Введение
Прямая идентификация в судебной мо-

лекулярно-генетической экспертизе со-
стоит в непосредственном сравнении 
идентифицирующих характеристик, таких 
как профили ДНК объекта идентифика-
ции, с идентифицирующими характери-
стиками объектов сравнения, в том числе 
полученными из базы данных. Фрагменты 
митохондриальных генов цитохромокси-
дазы I (COI) и цитохрома b (CYTB) широ-
ко используются в проектах, связанных с 
ДНК-штрихкодированием животных, то 
есть определением их видовой и даже вну-
тривидовой принадлежности [1]. При этом 
идентификация объектов животного проис-
хождения осуществляется путем сравнения 
нуклеотидной последовательности целе-
вого участка ДНК, полученной в процессе 
секвенирования, с различными нуклеотид-
ными последовательностями ДНК, которые 
хранятся в международных базах данных. 
Последовательность ДНК известного био-
логического вида, совпадающая с анализи-
руемой, свидетельствует о принадлежности 
объекта тому же биологическому виду [2, 3].

Полиморфные участки митохондриаль-
ной ДНК (мтДНК) представляют интерес 
для криминалистического исследования в 
первую очередь из-за высокого уровня по-
лиморфизма. Высокий уровень изменчиво-
сти мтДНК обеспечивает широкий спектр 
индивидуализирующих характеристик и, 
следовательно, высокий дискриминирую-
щий потенциал данного метода. Поскольку 
мтДНК не подвержена рекомбинации, ее 
следует рассматривать как единый локус. 
Полиморфизм мтДНК столь высок, что ино-
гда один его анализ может обеспечить до-

статочно надежную идентификацию или 
подтверждение родства [4].

Кроме того, в каждой клетке человека или 
животного содержится от нескольких сотен 
до тысячи митохондрий и, соответственно, 
такое же количество копий молекул мтДНК. 
Все это повышает вероятность сохране-
ния пригодной для исследования мтДНК в 
биологических объектах, содержащих ДНК 
в малых количествах или деградирован-
ную (например, в костных тканях, волосах, 
шерсти). Анализ мтДНК возможен, если для 
экспертного исследования доступны край-
не малые количества биологического ма-
териала и хромосомная ДНК не может быть 
амплифицирована [5].

Для унификации подходов к видовой 
идентификации живых организмов канад-
ский ученый Пол Хеберт (Paul David Neil 
Hebert) в 2003 году предложил использо-
вать короткие стандартные последователь-
ности ДНК (их называют ДНК-штрихкод, 
DNA barcode). В 2004 году был основан 
международный консорциум «Штрихкод 
жизни» (Consortium for the Barcode of Life – 
CBOL), который объединил 69 организаций 
из 31 страны. Цель консорциума – сохране-
ние биоразнообразия на Земле. Но прежде 
чем его сохранять, необходимо его описать. 
Поэтому CBOL создает единую методиче-
скую и информационную систему, которая 
позволит описать все существующие на 
Земле виды животных и растений, а также 
поспособствует идентификации новых, ра-
нее неизвестных науке видов [6]. 

Для установления последовательностей 
ДНК-штрихкода разных групп организмов 
разработаны универсальные праймерные 
тест-системы, опубликованы отработан-

results: base sequences of the target DNA fragment with various DNA nucleotide sequences stored in 
international databases. The purpose of this work was to establish the species identity of a sample of 
animal origin – the “Freeze-dried Shark” pet food. Despite the fact that this study was conducted outside 
the framework of forensic molecular genetic examination, its results illustrate possible methodological 
problems associated with establishing the taxonomic affiliation of rare objects of animal origin by 
molecular genetic methods. The authors of the article show that the study of unknown objects of animal 
origin using DNA analysis under forensic examination will require the development and application of 
unique private expert techniques in some cases. They also demonstrate the feasibility of creating a 
unified national database of genetic information in Russia with special control requirements. 
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ные протоколы [7], применяемые, в первую 
очередь, в исследовательских целях. Полу-
ченные последовательности публикуются в 
открытом доступе в международных базах 
данных. 

На данный момент существуют три гло-
бальные базы нуклеотидных последова-
тельностей: GenBank, EMBL, DNA Data Bank 
of Japan, – и отдельная база данных, содер-
жащая результаты ДНК-штрихкодирова-
ния – BOLD system. Наиболее развитым и 
популярным с ресурсом является GenBank. 
Это открытая база данных, содержащая 
все аннотированные последовательности 
нуклеиновых кислот, а также закодирован-
ных в них белков. GenBank поддержива-
ется Национальным центром биотехноло-
гической информации (National Center for 
Biotechnological Information – NCBI), вхо-
дящим в состав национальных институтов 
здоровья США, и доступна исследователям 
всего мира. В настоящее время GenBank 
содержит несколько миллионов последо-
вательностей нуклеиновых кислот, относя-
щихся более чем к ста тысячам различных 
организмов. Пополнение базы происходит 
за счет предоставления исследователями 
своих научных результатов, причем данные 
не проходят проверку – ответственность за 
точность и полноту информации несут сами 
исследователи [8].

В Российской Федерации основной про-
блемой существующих генетических баз 
данных животных, растений и микроорга-
низмов является их разрозненность, что 
ведет к ограниченности применения имею-
щейся в них информации. В научных учреж-
дениях, которые занимаются исследовани-
ем ДНК животных, растений, микроорганиз-
мов и т. п., имеются массивы генетических 
данных об исследуемых объектах, однако 
они недоступны для судебно-экспертных 
учреждений (СЭУ). Кроме того, эти данные 
не всегда актуальны для СЭУ в исходном 
виде в силу различных целей и способов ис-
следования биологических объектов.

В государственных СЭУ, прежде все-
го – правоохранительных органов России, 
сформированы так называемые справочно-
информационные фонды (СИФ), которые 
представляют собой натурные коллекции и 
описания объектов. 

В экспертно-криминалистических под-
разделениях органов внутренних дел СИФ 
входят в состав справочно-вспомогатель-
ных учетов, которые, в свою очередь, в со-
ответствии с нормативными актами МВД 

России являются частью системы кримина-
листической регистрации [9].

Однако в сфере информационных мас-
сивов данных ДНК имеется только феде-
ральная база данных геномной информа-
ции, содержащая данные ДНК только чело-
века, ее функционирование регламентиру-
ется Федеральным законом от 08.12.2009 
№ 242-ФЗ «О государственной геномной 
регистрации в Российской Федерации».

Таким образом, идея создания информа-
ционно-аналитической системы хранения 
и обработки генетических данных «Нацио-
нальная база генетической информации», 
которая содержала бы доступную для оте-
чественных ученых систематизированную 
генетическую информацию (генетические 
данные) животных, растений и микроорга-
низмов, представляется целесообразной1.

В настоящее время при производстве 
экспертных исследований для решения во-
проса о таксономической принадлежности 
животного в большинстве случаев необхо-
димо использовать указанные выше зару-
бежные базы данных как единственно воз-
можный источник проведения сравнитель-
ного анализа ДНК. Кроме того, в некоторых 
случаях универсальные праймерные тест-
системы не подходят для экспертного ис-
следования. Так, известно, что при ампли-
фикации с помощью универсальных прай-
меров «ДНК-штрихкода» из образцов крови 
птиц высока вероятность амплификации не 
только искомого фрагмента мтДНК, но и 
схожих последовательностей, так называе-
мых ядерных митохондриальных псевдоге-
нов (nuclear mitochondrial DNA segments – 
NUMTs) [10]. Неспецифичность реакции 
приводит к невозможности установления 
истинной последовательности искомого 
фрагмента мтДНК.

Таким образом, несмотря на существен-
ное методическое сходство и использова-
ние аналогичного оборудования, анализ 
ДНК объектов животного происхождения в 
судебной экспертизе значительно сложнее 
анализа ДНК объектов, происходящих от 
человека, и требует внесения дополнений в 
используемые методы исследования. 

Целью данной работы было установле-
ние видовой принадлежности объекта жи-
вотного происхождения – лакомства для 

1 Перечень поручений по итогам совещания по вопросам 
развития генетических технологий (утв. Президентом 
Российской Федерации 04.06.2020 № Пр-920). 
http://kremlin.ru/acts/assignments/orders/63461 (дата обра-
щения: 07.02.2025).
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домашних животных «Сублимированная 
акула». Несмотря на то, что это исследова-
ние проводилось вне рамок судебной моле-
кулярно-генетической экспертизы, его ре-
зультаты представляют собой иллюстрацию 
возможных методических проблем, связан-
ных с установлением видовой принадлеж-
ности редко встречающихся, уникальных 
объектов животного происхождения моле-
кулярно-генетическими методами.

1. Материалы и методы
Объектом исследования послужило ла-

комство для собак, кошек и грызунов «Субли-
мированная акула», представленное в прода-
же на российском маркетплейсе (рис. 1).

ДНК из объекта выделяли с помощью на-
бора DNeasy Blood and Tissue Kit (Qiagen, 
Германия) в соответствии с протоколом 
производителя. В качестве маркеров были 
использованы два участка мтДНК. Первый 
маркер – это ДНК-штрихкод (фрагмент 
650 п. н. митохондриального гена COI), 
для амплифицикации которого использо-
вались универсальные праймеры для рыб 
VF2_t1: TGTAAAACGACGGCCAGTCAACCAAC
CACAAAGACATTGGCAC, FishR2_t1 rev_seq: 
CAGGAAACAGCTATGACACTTCAGGGTGAC
CGAAGAATCAGAA [11], набор реактивов 
5xMASDDMix-2025 (Диалат, Россия) и про-
грамма ПЦР с параметрами 95 °С 5 мин; 
35 циклов: 95 °С 30 сек, 52 °С 40 сек, 72 °С  
1 мин; 72 °С 10 мин.

Второй маркер – это фрагмент митохон-
дриального гена ND2 (NADH dehydrogenase 
subunit 2), ранее применявшийся для мо-
лекулярной идентификации хрящевых 
рыб Тайваня [12]. Для амплификации ис-
пользовали специально сконструиро-
ванные с помощью программного пакета 

Lasergene (DNAStar, США) праймеры SCNDf 
5’-CTTGCACCGTTACACTTCTGATTA-3’ и 
SCNDr 5’-GTTGGGTTTGGGCTTATGGTTA-3’ 
на фрагмент длиной 605 п. н., набор реак-
тивов 5xMASDDMix-2025 (Диалат, Россия) и 
программу ПЦР с параметрами 95 °С 5 мин, 
35 циклов: 95 °С 30 сек, 56 °С 40 сек, 72 °С 1 
мин; 72 °С 10 мин.

Секвенирование по Сэнгеру проводили 
на генетическом анализаторе Нанофор 05 
(Синтол, Россия) с помощью набора реак-
тивов GenSeq (Синтол, Россия). Обработ-
ку результатов осуществляли с помощью 
программного пакета Lasergene (DNAStar, 
США).

Определение таксономической принад-
лежности представленной на исследование 
высушенной рыбы по полученным после-
довательностям генов проводили с помо-
щью алгоритма BLAST (NCBI, США) «highly 
similar» для поиска последовательностей с 
максимальным сходством, руководствуясь 
рекомендациями по использованию дан-
ного алгоритма для определения видовой 
принадлежности животных2 [ГОСТ 34106-
2017].

2. Результаты
2.1. Амплификация и секвенирование 
баркодингового фрагмента митохон-

дриального гена COI
В результате амплификации и секвени-

рования баркодингового фрагмента мито-
хондриального гена COI удалось получить 
ПЦР-продукт искомого размера. Однако 

2 ГОСТ 34106-2017. Продукция пищевая и сырье. Метод 
секвенирования фрагментов митохондриального генома 
животных и рыб для определения видовой принадлежно-
сти в однокомпонентной продукции. М.: Стандартинформ, 
2017. 17 с.

Рис. 1. Внешний вид лакомства для собак, кошек и грызунов «Сублимированная акула» в упаковке
Fig. 1. Appearance of treats for dogs, cats and rodents “Freeze-dried shark” in a package
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при секвенировании данного продукта ни 
с одним из праймеров в нескольких по-
вторностях не удалось получить электро-
фореграммы продукта, позволяющие про-
вести установление вида с достаточной 
точностью. Типичные образцы электрофо-
реграмм продуктов секвенирования пред-
ставлены на рисунке 2.

Тем не менее, для проведения предвари-
тельного анализа возможной таксономиче-
ской принадлежности объекта с помощью 
алгоритма BLAST (в случае совмещенных 
пиков для анализа использовали автомати-
чески определенный нуклеотид, указанный 
первым в скобках) с целью выявления наи-
более вероятных видов, требующих диф-
ференциации, нами были выбраны участки 
наиболее качественного сигнала (здесь и 
далее в скобках – парные пики оснований, 
размер буквы обозначает сравнительную 
высоту пика):

75 п. н. с праймером FishR2_t1:
5’- GATTTTATA(T/g)AATAATT(G/c)TT(G/c)

TAA(T/c/g)AA(A/t)(A/g)TT(A/g)A(T/g)(T/c)
(G/c)AG(G/a)C(T/g)A(A/g)AATTGA(T/C)
GAAACACCAG(C/t)CAAGTGAAGGGA(A/t)-3’

и 82 п. н. с праймером VF2_t1:
5’-
(G/a)G(A/t)A(A/t)CT(a)GA(C/a)TAG(A/T)

T(C/t)(C/g)ACT(g)(A/g)(A/g)(T/a)GA(T/A)
(T/A)(G/a)GT(G/a)C(A/t)(C/t)(C/g)AG(A/g)
(T/G)ATAG(C/A)CT(T/g)(T/a)C(C/g)A(C/g)

(G/a)AA(T/C)(A/c)A(A/g)T(A/g/c)AT(A/g)(T/a)
GAG(C/G)(T/g)(T/g)(T/a)(T/a)(G/a)AC(T/a)
C(C/a)(T/g)(T/c)(C/g)-3’

2.2. Амплификация  
и секвенирование фрагмента 
митохондриального гена ND2

В результате амплификации и секвени-
рования фрагмента митохондриального 
гена ND2 удалось получить последователь-
ности, пригодные для определения таксо-
номической принадлежности исследуемой 
продукции с помощью алгоритма BLAST. 
Типичные образцы электрофореграмм про-
дуктов секвенирования представлены на 
рисунке 3.

Последовательность фрагмента 494 п. н., 
полученная двусторонним прочтением с по-
мощью праймеров SCNDf и SCNDr:

5’-ATGGTTAGTGTTGTAGCATAACATAGGCG
TAAATAAAAGAATAAGCTTAAAAGTGCTGTGAG
GGCTATGATGGTAGCTAAGATAAATAGATTTTG
TTTTGCAAGTTCTTGGAGAATAAGTCATTTTGG
TAAAAAGCCTGAGAGAGGAGGTAGTCCTCCTA
AGGAAAGGAGGGTTAGTAGTGTAATAAtAGATA
GAAGGGGGGATTTGGTTGTTGATGAGGCGATG
GAATTAATTTTAGTTGAGTTAAAGGTTTTAAATA
GGAGGAAGGTTGTGAGTGTTAAAAGAATATATA
AAATAAGGTTAAGGAGGGTTAAGTTAGGGGTAT
AATGTAAAATTGTAATTATTCATCCAAGATTTGC
GATTGATGAATAGGCTAGAATTTTTCGTAATTGT
GTTTGATTAAGCCCTCCTCACCCTCCAACAATT

Рис. 2. Типичный фрагмент результатов секвенирования по Сэнгеру фрагмента 
митохондриального гена COI общей длиной 658 п. н. в программе SeqMan (DNAStar, США): 

А – с праймером VF2_t1, Б – c праймером FishR2_t1
Fig. 2. Sanger sequencing pattern of the 658-bp long mitochondrial COI gene barcoding fragment 

analysed using SeqMan (DNAStar, USA) software and primers: A — VF2_t1; Б — FishR2_t1
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GTTGAAAGGACACCCAGAAATAGTAATAATTCG
GGGTTAAGTAATGGGTAAAGTTGAAGAAGAATA
GC-3’

Определение таксономической принад-
лежности с помощью алгоритма BLAST и 
анализ данных базы

GenBankРезультаты анализа получен-
ных последовательностей (75 и 82 п. н. для 
фрагмента гена COI и 494 п. н. для фрагмен-
та гена ND2) с помощью алгоритма BLAST 
представлены в таблице 1.

Можно видеть, что в зависимости от ис-
пользованного фрагмента (и его качества) 
результаты видовой идентификации суще-
ственно отличаются: от 100% совпадения 
с большим количеством последователь-
ностей желтой остроносой акулы Scoliodon 
laticaudus по низкокачественной последо-
вательности фрагмента гена COI длиной 75 
п. н. до 100% совпадения с большим количе-
ством фрагментов Scoliodon macrorhynchos 
для высококачественного и более длинного 

Таблица 1. Результаты анализа полученных последовательностей с помощью алгоритма BLAST
Table 1. BLAST analysis results for base sequences of the mtDNA fragments

Фраг-
мент

Вид

Кол-во по-
следователь-
ностей из 100 
в выдаче алго-
ритма BLAST

Номера примеров 
совпадающих 

последовательностей 
в GenBank

Совпадение1, % E-value2

COI 75 
п. н.

Scoliodon laticaudus 100 MW974651.1 100 (75/75) 3*10-29

Scoliodon 
macrorhynchos

0 MW313869.1 98,63 (72/73) 9*10-32

COI 82 
п. н.

Scoliodon laticaudus 76
MW974679.1-
NC_018052.1

97,56 (80/82) – 
98,78 (81/82)

1*10-29 - 
2*10-31

Scoliodon 
macrorhynchos

21 MW313869.1
98,75 – 98,78 

(81/82)
3*10-30 - 
2*10-31

Rhizoprionodon 
acutus

1 NC_046016.1 98,78 (81/82) 2*10-31

Etmopterus lucifer 2 EF607380.1 98,78 (81/82) 2*10-31

ND2 494 
п. н.

Scoliodon laticaudus 18
ON228810.1 

(MZ778857.1)
97,77 (483/494) – 

100 (494/494)
0.0

Scoliodon 
macrorhynchos

81 OM102478.1 100 (494/494) 0.0

Rhizoprionodon 
acutus

1 NC_046016.1 99,80 (493/494) 0.0

1Совпадение – проценты совпавших нуклеотидов из общей длины последовательности 
(количество п. н./общая длина последовательности п. н.), минимальное и максимальное значение 
из 100 последовательностей выдачи алгоритма BLAST
2E-value – значение E-value (вероятности случайного совпадения последовательностей), 
вычисленное при помощи алгоритма BLAST

Рис. 3. Типичный фрагмент результатов секвенирования по Сэнгеру фрагмента 
митохондриального гена ND2 общей длиной 494 п. н. в программе SeqMan (DNAStar, США): 

с праймером SCNDf (вверху), c праймером SCNDr (внизу)
Fig. 3. Sanger sequencing pattern of the 494-bp long mitochondrial ND2 gene fragment analysed using 

SeqMan (DNAStar, USA) software and primers: SCNDf (at the top), SCNDr (below)

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW974651.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=NGAD842C016#_blank
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW313869.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=NGBRD8M2013#_blank
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW974679.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=27&RID=SMY8S7K1013#_blank
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NC_018052.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=SMY8S7K1013#_blank
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW313869.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=NGAHBZB7016#_blank
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NC_046016.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=NGAHBZB7016#_blank
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/EF607380.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=23&RID=NGAHBZB7016#_blank
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/ON228810.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=84&RID=NGF6UABD016#_blank
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MZ778857.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=NGF6UABD016#_blank
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OM102478.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=NGCNS76D013#_blank
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NC_046016.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=65&RID=NGF6UABD016#_blank
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фрагмента гена ND2. При этом следует от-
метить, что в выдаче алгоритма BLAST при-
сутствовали и последовательности вида 
Scoliodon laticaudus, также показавшие сто-
процентное совпадение с анализируемым 
фрагментом гена ND2, но в существенно 
меньшем количестве.

Также для всех проанализированных 
последовательностей в выдаче алгорит-
ма BLAST присутствуют единичные после-
довательности видов других родов акул: 
Rhizoprionodon acutus и Etmopterus lucifer. 
Для проверки мы с помощью алгоритма 
BLAST также провели сравнение получен-
ных последовательностей со всеми имею-
щимися в базе GenBank фрагментами со-
ответствующих генов Rhizoprionodon acutus 
и Etmopterus lucifer. Для Rhizoprionodon 
acutus, помимо последовательности пол-
ного митохондриального генома, номер 
которой указан в таблице 1, в базе данных 
представлены еще два фрагмента гена 
ND2, имеющие процент совпадений не бо-
лее 84 %, а для фрагмента COI имеются не 
менее 99 последовательностей в базе, по-
казывающих процент совпадения не выше 
93 %. Для Etmopterus lucifer и фрагмента COI 
длиной 82 п.н. в базе присутствуют 3 после-
довательности, совпадающие на 98.78 %, и 
еще 24 аналогичные последовательности, 
опубликованные теми же авторами, уро-
вень сходства которых с полученной нами 
последовательностью настолько низок, что 
они не попадают в результаты алгоритма 
BLAST «highly similar».

В связи с этим мы исключили возмож-
ность принадлежности анализируемо-
го нами объекта к видам Rhizoprionodon 
acutus и Etmopterus lucifer (для исключе-
ния последнего также принимали во вни-
мание окраску исследуемой рыбы, так как 
Etmopterus lucifer имеет темную окраску).

Что касается идентификации объекта 
исследования как Scoliodon macrorhynchos 
или Scoliodon laticaudus, исходя из срав-
нительных результатов оценки качества 
и количества последовательностей, объ-
ект идентифицирован нами как Scoliodon 
macrorhynchos. Результаты установления 
видовой принадлежности были подтверж-
дены морфометрическим анализом (дан-
ные не приведены).

3. Обсуждение результатов
Установление видовой принадлежности 

лакомства для собак, кошек и грызунов «Су-
блимированная акула», представленного 

в продаже на российском маркетплейсе, 
проведенное нами молекулярно-генетиче-
скими методами в исследовательских це-
лях, представляет собой пример установ-
ления видовой принадлежности единичного 
объекта редкого вида, не представленного 
в отечественной фауне и не имеющего су-
щественного хозяйственного значения 
в Российской Федерации. Вместе с тем, 
виды Scoliodon macrorhynchos и Scoliodon 
laticaudus, как и остальные представители 
Carcharinidae, внесены в Приложение II Кон-
венции о международной торговле видами 
дикой флоры и фауны, находящимися под 
угрозой исчезновения, от 1973  г. (СИТЕС). 
Таким образом, данное исследование впол-
не актуально в рамках практики судебного 
экспертного анализа ДНК объектов живот-
ного происхождения.

Особенностью проведенного анализа 
является тот факт, что рекомендованная 
для подобных случаев методика – ДНК-
штрихкодирование с универсальными 
праймерами для рыб – может показать 
неудовлетворительный результат секве-
нирования. Согласно ГОСТ 34106-2017 
последовательности такого качества не 
могут быть использованы для идентифи-
кации, так как получение такой последо-
вательности должно быть интерпретиро-
вано как неоднокомпонентность пробы, 
которая, соответственно, не подлежит 
анализу. Однако подобный результат сек-
венирования может быть вызван неспе-
цифическим связыванием универсаль-
ных праймеров с ДНК-матрицей, включая 
ядерные митохондриальные псевдогены. 
Это приводит к неоднокомпонентности 
продукта ПЦР однокомпонентной пробы, 
которая может быть проанализирована 
с помощью других праймеров, обладаю-
щих большей специфичностью, или дру-
гих маркеров.

Для решения задачи нами была про-
ведена исследовательская работа: по 
результатам анализа литературы выбран 
маркер мтДНК, отличный от баркодинго-
вого фрагмента, но описанный в качестве 
маркера видовой принадлежности для 
акул, а также сконструированы специфи-
ческие праймеры для амплифицирования 
короткого фрагмента ДНК в расчете на 
плохую сохранность ДНК в образце су-
блимированной рыбы. Результатом рабо-
ты стала последовательность фрагмента 
гена ND2, удовлетворительного для иден-
тификации с помощью алгоритма BLAST 
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в соответствии с требованиями ГОСТ 
34106-2017. 

Однако использование алгоритма 
BLAST также не позволило получить одно-
значный результат для видовой иденти-
фикации: помимо стопроцентного совпа-
дения с 81 последовательностью вида 
Scoliodon macrorhynchos, в выдаче при-
сутствовали последовательности, анно-
тированные как последовательности вида 
Scoliodon laticaudus, также совпадающие 
на 100  %, и одна последовательность, ан-
нотированная как последовательность вида 
Rhizoprionodon acutus, отличающаяся един-
ственным нуклеотидом из 494. Поскольку, 
согласно ГОСТ 34106-2017, в случае нали-
чия последовательностей со стопроцент-
ным совпадением последовательность 
Rhizoprionodon acutus в данном случае мож-
но исключить и идентифицировать образец 
как принадлежащий к роду Scoliodon. В дан-
ном случае оба вида являются охраняемы-
ми и имеют одинаковый природоохранный 
статус. Тем не менее известны ситуации, 
в которых подобный результат анализа не 
позволит решить задачу сравнительной 
идентификации видов с разным природо-
охранным статусом: у особо ценных видов 
крупных соколов балобана и кречета, на-
пример, присутствует полное совпадение 
последовательностей некоторых митохон-
дриальных маркеров [13, 14]. При этом ба-
лобан включен в Приложение II Конвенции 
СИТЕС, а кречет – в приложение I данной 
Конвенции. 

Полученный нами результат объясняет-
ся, в первую очередь, особенностями базы 
данных GenBank, в которой отсутствует 
механизм проверки качества аннотиро-
вания добавляемых исследователями по-
следовательностей. Таким образом, одним 
из возможных объяснений неоднозначных 
результатов идентификации по последова-
тельностям мтДНК-маркеров с помощью 
алгоритма BLAST может быть неверная ви-
довая идентификация образцов в предше-
ствующих исследованиях и, соответствен-
но, неверное аннотирование последова-
тельностей, внесенных в базу. Именно это 
объяснение представляется верным в слу-
чае единственной полученной нами в вы-
даче алгоритма BLAST последовательности 
Rhizoprionodon acutus, которая представ-
ляет собой последовательность полного 
митохондриального генома, но существен-
но отличается от последовательностей от-

дельных фрагментов данного вида, полу-
ченных в других исследованиях.

Для маркеров мтДНК и видов с малоиз-
ученной популяционно-генетической струк-
турой возможны также случаи неизвестной 
и, соответственно, не описанной интро-
грессии мтДНК одного вида в геном другого 
в результате гибридизационных событий, 
вплоть до полного замещения митохондри-
ального генома вида [15]. В последнем слу-
чае маркеры мтДНК полностью непригодны 
для сравнительной идентификации данных 
видов. Весьма вероятно, что именно ми-
тохондриальная интрогрессия объясняет 
наличие в базе данных GenBank идентич-
ных последовательностей генов, в первую 
очередь, COI («молекулярного штрих-кода» 
вида), а также ND2, аннотированных для 
близкородственных видов рода Scoliodon 
семейства серых акул отряда кархарино-
образных S. macrorhynchos и S. laticaudus. 
При этом описания явления интрогрессии 
митохондриального генома между этими 
двумя видами нам в литературе обнаружить 
не удалось.

Еще одним весьма вероятным объ-
яснением неоднозначности результатов 
использования алгоритма BLAST явля-
ется сравнительно недавнее выделение 
S.  macrorhynchos в качестве отдельного 
вида – до 2010 года желтая остроносая аку-
ла S.  laticaudus считалась единственным 
видом рода, соответственно, все после-
довательности образцов были аннотиро-
ваны как принадлежащие этому виду [16]. 
Однако часть последовательностей гена 
ND2, совпадающих с полученной нами, но 
аннотированных как последовательности  
S. laticaudus, опубликованы в базе GenBank 
в 2022–2023 гг. Таким образом, наиболее 
вероятными объяснениями остаются не-
верная идентификация видовой принад-
лежности исследуемых объектов, после-
довательности которых опубликованы в 
GenBank, или существование интрогрессии 
митохондриального генома у видов рода 
Scoliodon.

Представленность последовательно-
стей в базе GenBank в данном случае по-
зволила сделать вывод об установлении 
видовой принадлежности исследуемого 
объекта по результатам ДНК-анализа. Тем 
не менее, полученные нами результаты 
показывают возможность существова-
ния в практике отдельных случаев, когда 
анализ ДНК с помощью рекомендованных 
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методик не позволяет получить однознач-
ный результат. Эти случаи потребуют ис-
следовательской работы, по итогам кото-
рой, вероятно, невозможно будет сделать 
однозначный вывод. В силу разнообразия 
животного мира и недостаточной исследо-
ванности значительной части его генетиче-
ского разнообразия невозможно создание 
полностью универсальной методики, по-
крывающей все возможные задачи, в то же 
время создание и стандартизация общих 
рекомендованных методик для каждого та-
кого индивидуального случая нецелесоо-
бразна с точки зрения временных и эконо-
мических затрат. При этом представляется 
целесообразным сохранение результатов 
подобных исследований уникальных объ-
ектов на случай возникновения идентичной 
задачи. При этом, отходя от общеупотре-
бимых баз данных типа GenBank, необхо-
димо обеспечить возможность верифика-
ции результатов (сохранение объектов в 
коллекции, определение объектов иными 

методами и т.  д.) во избежание вышеопи-
санных проблем.

Таким образом, результаты данной рабо-
ты показывают, что исследование неизвест-
ных объектов животного происхождения 
методами ДНК-анализа в целях судебной 
экспертизы будет в некоторых случаях тре-
бовать разработки и применения уникаль-
ных частных экспертных методик, а также 
демонстрируют целесообразность созда-
ния в России единой национальной базы 
данных генетической информации с соот-
ветствующими требованиями контроля.
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