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Цель работы: провести апробацию предложенной коллективом авторов под руководством Л. А. Животовского 
методики видовой идентификации тихоокеанских лососей рода Oncorhynchus по микросателлитным марке-
рам на рыбной продукции промышленного производства.
Материалы и методы: материалом для проведения исследования послужили образцы готовой продукции из 
тихоокеанских лососей, реализуемой в торговых точках острова Сахалин. Для контроля результатов микро-
сателлитного анализа, видовую принадлежность исследуемых образцов проверяли с помощью ДНК-штрих-
кодирования.
Новизна: проведённые исследования показали применимость методики для определения видового проис-
хождения различной продукции из тихоокеанских лососей: солёной, копчёной, вяленой, подвергшейся глу-
бокой переработке (консервы), а также икры. Помимо этого, методика даёт возможность выяснить видовой 
состав неструктурированной смеси (фарша и полуфабрикатов из него).
Результаты: успешно проведено видовое определение всех привлечённых к исследованию вариантов про-
дукции из тихоокеанских лососей, включая продукцию глубокой переработки и смешанный фарш из несколь-
ких видов рыб. Исключение составила продукция из радужной форели. Для наиболее ценных видов тихоо-
кеанских лососей – ​нерки, симы, кижуча и чавычи – ​выявлен ряд случаев несоответствия принадлежности 
рыбной продукции заявленному продавцами виду. Интересно, что вся исследованная продукция из чавычи 
оказалась радужной форелью, и выявленная у неё триплоидность указывает на аквакультурное происхож-
дение этих рыб.
Практическая значимость: в отличие от широко используемого ДНК-штрихкодирования, микросателлитный 
анализ применим для исследования практически всех возможных типов продукции из тихоокеанских лососей 
рода Oncorhynchus поскольку позволяет проводить детекцию образцов, содержащих сильно фрагментиро-
ванную ДНК, а также смесь ДНК разных видов, что делает данный подход перспективным для применения 
в генетических лабораториях, осуществляющих анализ рыбной продукции.

Ключевые слова: микросателлитный анализ, ДНК-штрихкодирование, видовое определение, продукция из 
тихоокеанских лососей, фальсификат.

Evaluating a method for identifying Pacific salmon of the genus Oncorhynchus using 
microsatellite markers in industrial fish products
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The goal of this study is to assess a method for identifying salmon of the genus. Oncorhynchus using microsatellite 
markers developed by a team led by L. A. Zhivotovsky. This method was applied to fish products intended for 
commercial sale.

Materials and Methods: The study utilized samples of processed salmon products available at retail outlets 
on Sakhalin Island. To verify microsatellite analysis, the species identity of the samples was confirmed using 
DNA barcoding.
Novelty: The studies conducted have shown that the method is effective in determining the species origin of 
various salmon products, including salted, smoked, dried, highly processed items (such as canned salmon) and 
caviar. Additionally, this method can identify the species composition of unstructured mixtures, such as minced 
meat and its semi-finished products.
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ВВЕДЕНИЕ

ДНК-штрихкодирование (ДНК-баркодинг) прочно 
лидирует среди генетических методов видового опре-
деления живых организмов в течение последних двух 
десятилетий. Годом его официального рождения мож-
но считать 2003 год, когда была опубликована ста-
тья «Biological identifications through DNA barcodes» 
[Hebert et al. , 2003], в которой было предложено ис-
пользовать для видового определения фрагмент по-
следовательности митохондриального гена цитохро-
моксидазы I (СOI) длиной около 650 п. н. Универсаль-
ность метода быстро и заслуженно привела к его мас-
совому распространению.

Тем не менее, ДНК-баркодинг имеет и ряд ограни-
чений в применении. Так, определяя вид с его помо-
щью, невозможно, вследствие низкой внутривидовой 
изменчивости по локусу цитохромоксидазы I, узнать, 
принадлежат ли исследуемые образцы одной особи 
или нескольким [Rasmussen et al. , 2009]. Фрагмент 
гена COI достаточной для определения вида длины не 
всегда удаётся получить из термически обработанной 
продукции, и тем более – ​из продукции глубокой пе-
реработки. Также не подходит данный метод и в слу-
чае, если исследуемый образец представлен неструк-
турированной смесью (фаршем) из представителей 
разных видов. В вышеперечисленных случаях анализ 
микросателлитных маркеров (или STR-маркеров; от 
англ. Short tandem repeats) оказывается более инфор-
мативным.

В 2013 г. Л. А. Животовский, Е. Г. Шайхаев и М.В. Ши
това опубликовали работу «Идентификация лососе-
вых рыб по микросателлитным маркерам с использо-
ванием идентичного набора ПЦР-праймеров». Авто-
ры предложили способ идентификации десяти видов 
лососевых, опробованный ими на биологических тка-
нях рыб, не подвергавшихся промышленной пере-
работке. Однако часто именно промышленная пере-

работка становится фактором, затрудняющим видо-
вую идентификацию без привлечения молекулярно-
генетических исследований. В этой связи мы сочли 
целесообразным апробировать данный метод на 
рыбной продукции промышленного производства, 
изготовленной различными способами, с целью вы-
яснения возможности его применения в каждом слу-
чае. Для подтверждения достоверности полученных 
результатов каждый образец был также подвергнут 
ДНК-штрихкодированию.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Нами были проанализированы шесть образцов го-
товой продукции из кеты (Oncorhynchus keta (Walbaum, 
1792)), включая икру, пять образцов продукции из 
горбуши (O. gorbuscha (Walbaum, 1792)), включая 
икру, шесть образцов продукции из нерки (O. nerka 
(Walbaum, 1792)), четыре образца продукции из ки-
жуча (O. kisutch (Walbaum, 1792)), три образца продук-
ции из чавычи (O. tshawytscha (Walbaum, 1792)), четыре 
образца продукции под неопределённым названием 
«Лосось», а также один образец сырого фарша про-
мышленного производства, заявленный производи-
телем как «Фарш из лососевых рыб». Таким образом, 
для осуществления молекулярно-генетического ана-
лиза была использована продукция промышленного 
производства из лососевых видов рыб, наиболее ча-
сто встречающаяся в торговых точках о. Сахалин. Ана-
логичному анализу были подвергнуты контрольные 
образцы биологических тканей горбуши, кеты, кижуча, 
симы (O. masou (Brevoort, 1856)), нерки и чавычи, пред-
ставляющие собой фиксированные в 96 %-ном этано-
ле фрагменты плавников, из «Биоресурсной коллек-
ции эталонных генетических образцов водных биоло-
гических ресурсов (раздел лососевые) ГНЦ РФ ФГБНУ 
«ВНИРО» (УНУ «Биоресурсная коллекция ВБР ФГБНУ 
ВНИРО»).

Results: we successfully identified the species of all commercially produced Pacific salmon products analyzed 
in this study, including highly processed items and mixed minced meat from multiple fish species. However, 
we encountered difficulties with mislabeled rainbow trout products. We found several cases where the fish 
products did not match the species indicated by the sellers. This discrepancy was most notable among the 
valuable Pacific salmon species: sockeye salmon, masu salmon, coho salmon, and chinook salmon. It is import-
ant to highlight that all the chinook salmon products tested were found to be rainbow trout, and the triploidy 
detected in these samples suggests their origin is from aquaculture.
Practical significance: unlike the commonly used DNA barcoding method, microsatellite analysis can be ap-
plied to a wide range of products from Pacific salmon of the genus Oncorhynchus. This approach is particu-
larly advantageous because it can detect samples with highly fragmented DNA as well as mixtures of DNA 
from different species. Therefore, microsatellite analysis shows promise for use in genetic laboratories that 
are analyzing fish products.

Keywords: microsatellite analysis, DNA barcoding, species identification, salmon products, mislabeled products.
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Выделение и очистку ДНК осуществляли мето-
дом адсорбции на микроколонках AcroPrep™ 96 filter 
plate, 1 mL – ​1.0 μm, glass fiber media (PALL, США) 
в соответствии с [Ivanova et al. , 2006].

Микросателлитный анализ проводили по панели 
из 8 локусов, предложенной Животовским с соавто-
рами [2013] для межвидовой дифференциации тихо-
океанских лососей рода Oncorhynchus. В рамках дан-
ной работы праймеры были модифицированы путём 
присоединения флуоресцирующих меток. Амплифика-
цию каждого локуса производили независимо, в даль-
нейшем смешивая ПЦР-продукты с метками разных 
цветов (по 4 в каждой микропробирке) в деионизиро-
ванном формамиде перед загрузкой в генетический 

анализатор. Последовательности праймеров приведе-
ны в табл. 1.

Реакция амплификации проводилась в конеч-
ном объёме 10 мкл [67 мМ Трис-HCl (pH 8,8), 16,6 мМ 
(NH4)2SO4, 2,5 мМ MgCl2, 0,6 мМ dNTP, по 2 пМ каж-
дого праймера, около 100 нг ДНК и 0,5 ед. Taq-по-
лимеразы (Диалат)]. Для осуществления амплифика-
ции был применён следующий протокол ПЦР: пред-
варительная денатурация ДНК 95 °C – ​2 мин; синтез 
ПЦР-продуктов (30 циклов, в каждом из которых 
температура отжига праймеров снижалась на 0,2 °C): 
плавление 92 °C – ​10 с, отжиг праймеров 60 °C в пер-
вом цикле – ​30 с, синтез ДНК 72 °C – ​10 с; синтез 
ПЦР-продуктов (10 циклов, в каждом из которых тем-
пература отжига праймеров повышалась на 0,2 °C): 

плавление 92 °C – ​10 с, отжиг праймеров 54 °C в пер-
вом цикле – ​30 с, синтез ДНК 72 °C – ​10 с; синтез 
ПЦР-продуктов (20 циклов): плавление 92 °C – ​10 с, 
отжиг праймеров 56 °C – ​30 с, синтез ДНК 72 °C – ​
10 с; окончательная достройка цепей: 72 °C – ​5 мин. 
[Сошнина, Зеленина, 2023]. Данный протокол описы-
вает так называемую ступенчатую ПЦР (touchdown 
PCR), и в данном случае он был удобен, так как по-
зволял осуществлять одновременную амплификацию 
всех 8 локусов в одном 96‑луночном планшете (12 
образцов/8локусов).

Электрофоретическое разделение продуктов ам-
плификации проводили посредством капиллярного 
электрофореза в генетическом анализаторе «НАНО-

ФОР 05» (Синтол, Россия), с применением маркеров 
молекулярного веса СД‑450 и СД‑600 (Синтол, Рос-
сия). Определение длин аллелей и генотипирование 
осуществляли с использованием программного обе-
спечения GeneMarker v.3.0.1 (SoftGenetics LLC)1.

Полимеразную цепную реакцию (ПЦР) в рамках 
ДНК-штрихкодирования осуществляли в конечном 
объёме 20 мкл [67 мМ Трис-HCl (pH 8,8), 16,6 мМ 
(NH4)2SO4, 2,5 мМ MgCl2, 0,6 мМ dNTP, 5 пМ каждого 
праймера, около 100 нг ДНК и 0,5 ед. Taq-полимера-
зы (Диалат)] в амплификаторе T100 (Bio-Rad, США) по 
следующей схеме: предварительная денатурация ДНК 

1  GeneMarker software. https://www.softgenetics.com/products/
genemarker/   30.11.2025

Таблица 1. Праймерные последовательности для STR-анализа [Животовский и др., 2013] и выполненные нами модифика-
ции прямых праймеров

Table 1. Primer sequences for STR analysis [Zhivotovsky et al., 2013]

№ 
п/п Локус Последовательности праймеров Флуресцентная моди-

фикация F-праймера Лит. источник

1 OtsG68 F: 5’-TATGAACTGCAGCTTGTTATGTTAGTTTG‑3’
R: 5’-CATGTCGGCTGCTCAATGTATAA‑3’ FAM Williamson

et al. , 2002

2 Ots102 F: 5’-GGATCCAATAAGGAGTGATATAGTAG‑3’
R: 5’-TATCCCCTTTACCATTTCCCTTGCTA‑3’ FAM Nelson, Beachem, 1998

3 One103 F: 5’-AATGTTGAGAGCTATTTCAATCC‑3’
R: 5’-GATTGATGAATGGGTGGG‑3’ TAMRA

Olsen et al. , 2000
4 One109 F: 5’-GAGAGGGAGAGAGTGTCTTTG‑3’

R: 5’-GTAGCATCAGCTCACTAATGGGAT‑3’ TAMRA

5 OMM1037 F: 5’-GAACGGCGACTGGATTTAATACT‑3’
R: 5’-CCGCTCACCCTCGTCTCTTAA‑3’ ROX

Rexroad III
et al. , 2002

6 OMM1050 F: 5’-ACCAACCTGAACACAGCCTAAT‑3’
R: 5’-GCTGTAACATTTCAGGGATCAT‑3’ ROX

7 Oki10 F1: 5’-GAGTGCTGGACAGATTGGATT‑3’
R1: 5’-GGGAGCTACAGCTTTTTACAAATC‑3’ R6G Smith et al. , 1998

8 Ssa197 F: 5’-GGGTTGAGTAGGGAGGCTTG‑3’
R: 5’-TGGCAGGGATTTGACATAAC‑3’ R6G O’Reilly et al. , 1997
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95 °C – ​2 мин.; синтез ПЦР-продуктов – ​35 циклов 
(плавление 92 °C – ​20 с, отжиг праймеров 48 °C – ​30 с, 
синтез ДНК 72 °C – ​1,5 мин.); окончательная дострой-
ка цепей: 72 °C – ​10 мин. Для осуществления ПЦР ис-
пользовали набор из четырёх праймеров [Ivanova et 
al. , 2007] (табл. 2, №№ 1-4).

Результаты амплификации проверяли в 2 %-ном 
агарозном геле.

Реакцию секвенирования проводили с использо-
ванием коммерческого набора Brilliant Dye Terminator 
v3.1 Cycle Sequencing Kit (Nimagen, Нидерланды) по 
следующей схеме: предварительная денатурация ДНК 
96 °C – ​3 мин.; синтез ПЦР-продуктов – ​40 циклов 
(плавление 94 °C – ​10 с, отжиг праймеров 52 °C – ​15 с, 
синтез ДНК 60 °C – ​2,0 мин.). Для осуществления реак-
ции секвенирования в каждую сторону использовали 
один из праймеров M13F или M13R (табл. 2, №№ 5-6).

Определение нуклеотидных последовательностей 
осуществляли на генетическом анализаторе «НАНО-
ФОР‑05». Хроматограммы анализировали в програм-
ме Mutation Surveyor v5.2.0.2 Полученные последова-
тельности сравнивали с уже имеющимися в междуна-
родной системе Genbank с помощью биоинформати-
ческого инструмента Nucleotide BLAST3.

Байесовский кластерный анализ осуществляли 
в программе STRUCTURE 2.3.4 [Pritchard et al. , 2000] 
при предполагаемом количестве генетически отлича-
ющихся групп (К) от 1 до 10.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖ ДЕНИЕ

STR-анализ по всем предложенным Л. А. Живо-
товским с соавторами [2013] локусам был успешно 

2  The Basic Local Alignment Search Tool (BLAST) https://blast.ncbi.nlm.
nih.gov/Blast.cgi? PROGRAM=blastn&BLAST_SPEC=GeoBlast&PAGE_
TYPE=BlastSearch 30.11.2025
3  Mutation Surveyor® DNA Variant Analysis Software. https://www.
softgenetics.com/products/mutation-surveyor/   30.11.2025. The 
Basic Local Alignment Search Tool (BLAST) https://blast.ncbi.nlm.
nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastn&BLAST_SPEC=GeoBlast&PAGE_
TYPE=BlastSearch 30.11.2025

осуществлён как для всех образцов продукции из 
тихоокеанских лососей, так и для контрольных об-
разцов. Границы вариабельности размеров аллелей 
представлены в табл. 3, результаты апробации данно-
го метода на продукции промышленного производ-
ства – ​в табл. 4.

В ряде случаев размеры аллелей вышли за ука-
занные границы вариабельности (в табл. 3 и 4 они 
выделены полужирным шрифтом). Это объясняется 
тем, что в случае с каждым из исследованных видов 
авторы методики использовали для анализа рыбу из 
какой‑либо одной реки. Так, вся исследованная ими 
кета была выловлена в р. Камчатка, горбуша – ​в р. Ку-
рилка, о. Итуруп и т. д., то есть, авторы не ставили цель 
охватить все возможные варианты размеров аллелей, 
встречающиеся по Дальнему Востоку, для каждого из 
видов. В этой связи появление дополнительных ал-
лельных вариантов у рыб, выловленных в других рай-
онах или регионах, вполне закономерно.

Ещё одна причина появления дополнительных ал-
лельных вариантов может заключаться в том, что ав-
торы методики осуществляли анализ микросателлит-
ных фрагментов, разделяя их в блоке неденатурирую-
щего акриламидного геля, тогда как мы использовали 
для этих целей капиллярный электрофорез предва-
рительно денатурированной ДНК. Как было показа-
но ранее, при сравнении результатов STR-анализа, 
полученных при помощи генетического анализатора, 
с данными электрофореза в блоке полиакриламидно-
го геля, могут наблюдаться небольшие расхождения 
в данных [Zelenina et al. , 2005; Рубцова и др., 2016]. 
Результаты STR-анализа были успешно подтверж-
дены ДНК-штрихкодированием во всех случаях, где 
применение этого метода было возможно. Штрих-
кодирование оказалось неуспешным в случае с кон-
сервированной продукцией и икрой. Очень важным 
является факт, что описанный анализ эффективен 
в случаях, когда баркодинг невозможен из-за силь-
ной фрагментации ДНК ввиду глубокой переработки, 
как, например, в случае с консервированной продук-

Таблица 2. Набор праймеров проведения ДНК-штрихкодирования рыб [Ivanova et al., 2007]
Table 2. Primer set for fish DNA barcoding [Ivanova et al., 2007]

№ 
п/п Локус Последовательности праймеров

1 VF2 TGTAAAACGACGGCCAGTCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC
Ward et al. , 20052 FishF2 TGTAAAACGACGGCCAGTCGACTAATCATAAAGATATCGGCAC

3 FishR2 CAGGAAACAGCTATGACACTTCAGGGTGACCGAAGAATCAGAA
4 FR1d CAGGAAACAGCTATGACACCTCAGGGTGTCCGAARAAYCARAA Ivanova et al. , 2007
5 M13F TGTAAAACGACGGCCAGT

Messing, 1983
6 M13R CAGGAAACAGCTATGAC
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Таблица 3. Диапазоны размеров аллелей, п.н, согласно [Животовский и др., 2013], расширенные  
по результатам данной работы

Table 3. Variability of allele sizes, bp, according to [Zhivotovsky et al., 2013]

Вид
Локус

OMM1050 One109 Ssa197 One103 OMM1037 Ots102 OtsG68 Oki10

Кета 155-159* 93-137 125-131 114-154 169-177 148-208 166-298 98-246
Горбуша 139 109-177 123-187 178-286-294 173-185 224-392 138-222-236 182-298
Нерка 152 105-149 105-107 278-326 205-213 314 125-137 218-298
Кижуч 160-164 85 109 98-102-106 189-193 148 170-270 102-178
Чавыча 152 89 171-291 102-110 185-193 194-330 187-255 170-342
Сима 177-317 81-109 101-125 106-142 177-209 116-224 120-212 94-194
Микижа 161-185 89 109-113 102-110 209-253 487-507 174-206 102-158
Радужная 
форель 167-259 89-101 105-127 106-150 193-257 350-516 164-260 110-138

Примечание. * полужирным шрифтом выделены наши данные.

Таблица 4. Результаты STR-анализа и ДНК-штрихкодирования образцов продукции из тихоокеанских лососей 
промышленного производства

Table 4. The results of STR analysis and DNA barcoding of industrial Pacific salmon products

№ Наименование 
продукта

Локусы

Вид; STR-
анализ

Вид; 
баркодингOMM1050 One109 Ssa197 One103 OMM1037 Ots102 OtsG68 Oki10

Аллельные варианты, п. н.

1 Солёная горбуша 
в масле 139 139 125 137 145 157 234 294 173 177 254 254 152 168 246 246 Горбуша Горбуша

2 Горбуша юкола 139 139 141 145 133 165 214 250 173 177 310 338 148 164 214 250 Горбуша Горбуша

3 Горбуша в собств. 
соку, конс. 139 139 141 141 127 165 230 246 173 173 326 350 156 168 202 202 Горбуша Не определён

4 Горбуша в томатном 
соусе, конс. 139 139 109 113 131 145 214 218 173 173 236 236 204 236 182 182 Горбуша Не определён

5 Икра горбуши со-
лёная * 139 139 117-145 (5) 141-161 (5) 198 238 173 181 350 354 164-172 (3) 186 186 Горбуша Не определён

6 Горбуша, контроль 139 139 129 141 157 157 230 234 173 173 326 326 152 168 214 214 Горбуша Горбуша

7 Кета холодного 
копчения 155 155 117 137 127 127 122 122 173 173 194 194 220 276 162 202 Кета Кета

8 Кета горячего коп-
чения 155 155 129 129 127 131 114 138 169 169 158 198 228 236 230 238 Кета Кета

9 Кета вяленая 155 155 109 121 131 131 154 154 169 173 194 206 224 224 154 154 Кета Кета

10 Юкола из кеты 155 155 109 125 127 131 114 146 169 173 176 204 176 204 182 198 Кета Кета

11 Кета в собств. соку, 
конс. 155 159 117 121 127 127 114 142 169 169 206 206 168 172 134 138 Кета Не определён

12 Икра кеты солёная 155 155 105 105 127 131 154 154 169 177 152 202 196 200 110 110 Кета Не определён

13 Кета, контроль 155 155 105 125 131 131 122 154 169 173 154 158 194 194 218 222 Кета Кета

14 Кижуч вяленый 155 155 109 117 131 131 138 150 169 173 194 194 168 220 162 170 Кета Кета

15 Кижуч вяленый 155 155 105 117 127 127 130 146 169 173 194 206 168 232 162 234 Кета Кета

16 Кижуч вяленый 160 164 85 85 109 109 106 106 189 189 148 148 186 270 118 130 Кижуч Кижуч

17 Кижуч холодного 
копчения 155 155 117 127 127 131 138 142 169 169 206 206 168 276 182 182 Кета Кета

18 Кижуч, контроль 160 160 85 85 109 109 102 106 189 189 148 148 182 270 130 146 Кижуч Кижуч

19 Лосось слабосолёный 139 139 137 145 145 161 234 254 173 181 338 338 152 164 182 194 Горбуша Горбуша
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№ Наименование 
продукта

Локусы

Вид; STR-
анализ

Вид; 
баркодингOMM1050 One109 Ssa197 One103 OMM1037 Ots102 OtsG68 Oki10

Аллельные варианты, п. н.

20 Лосось слабосолё-
ный 293 293 97 97 115 125 126 126 189 193 194 202 128 164 138 178 Сима Сима

21 Лосось вяленый 139 139 137 149 137 165 238 282 173 181 354 366 156 164 182 182 Горбуша Горбуша

22 Лосось холодного 
копчения 279 279 89 101 115 123 114 118 185 189 206 222 128 148 146 154 Сима Сима

23 Сима, контроль 249 249 89 97 115 123 114 118 189 189 224 224 128 152 138 150 Сима Сима

24 Нерка копчёно-
вяленая 152 152 109 145 107 107 322 322 209 213 314 314 132 132 230 262 Нерка Нерка

25 Юкола из нерки 152 152 113 113 107 107 278 290 205 205 314 314 132 136 258 290 Нерка Нерка

26 Филе нерки под-
копчённое 152 152 133 137 107 107 278 306 205 205 314 314 132 132 238 270 Нерка Нерка

27 Нерка солёная ** 205 205 89 93 111-127 
(3) 114 118 193 217 436-496 

(3) 260 260 114-138 
(3)

Не опре-
делён

Радужная 
форель

28 Нерка вяленая 152 152 125 129 107 107 278 320 205 213 314 314 136 136 266 266 Нерка Нерка

29 Нерка в собств. соку, 
конс. 164 164 85 85 105 109 102 106 189 189 148 148 204 204 122 170 Кижуч Не определён

30 Нерка, контроль 152 152 141 149 107 107 322 322 205 213 314 314 132 136 230 230 Нерка Нерка

31 Чавыча вяленая ** 191-227 
(3) 89 89 105 111 114 114 217 257 504 504 204 204 110-126 

(3)
Не опре-

делён
Радужная 
форель

32 Чавыча вяленая ** 167-231 
(3) 89 89 109 113 106-150 

(3) 237 237 350 516 168 168 114 134 Не опре-
делён

Радужная 
форель

33 Чавыча соленая ** 167-259 
(3)

89-101 
(3) 109 113 106-150 

(3) 233 237 496 504 164 164 114-134 
(3)

Не опре-
делён

Радужная 
форель

34 Чавыча контроль 152 152 89 89 269 269 106 110 185 185 214 214 196 212 290 298 Чавыча Чавыча

35 Фарш из лососевых 
рыб *** 139 155 97-165 

(17) 127 131 114-254 
(25) 173 173 194-206 

(3)
140-208 

(19)
126-282 

(28)
Кета, гор-

буша Не определён

Примечание. Если аллельных вариантов в образце по определённому локусу оказалось больше двух, в соответствующей ячейке через дефис 
обозначены аллели с минимальным и максимальным размерами, а в круглых скобках – ​общее число выявленных аллелей.
* в образце икры горбуши (№ 5) имеется до пяти аллельных вариантов по исследованным локусам, так как ДНК для анализа была выде-
лена из нескольких икринок;
** у радужной форели три аллельных варианта по целому ряду локусов характерны для триплоидных аквакультурных форм (№№ 27, 31-33);
*** в образце «фарш из лососевых рыб» (№ 35) некоторые аллельные варианты закономерно исчисляются десятками, поскольку фарш 
изготовлен из большого числа экземпляров кеты и горбуши и гомогенизирован.

Окончание табл. 4

цией. Ещё одним очевидным плюсом метода является 
возможность определения видового состава неструк-
турированной смеси (фарша) из нескольких видов. 
Стандартная процедура баркодинга в этих случаях не-
применима, и для генетической идентификации обыч-
но используют метод ПЦР-РВ [Кузнецов и др., 2025; 
Шайдуллин и др. , 2025] или секвенирование нового 
поколения – ​NGS [Фомина и др. , 2022]. Оба метода 
требуют дополнительной приборной базы, и к тому же 
стоимость NGS-анализа существенно превышает тако-
вую у остальных.

Отдельного внимания заслуживают образцы, 
определить видовую принадлежность которых по ми-
кросателлитам оказалось невозможно, так как раз-
мерные варианты аллелей не попадали в предложен-

ные авторами диапазоны (табл. 3). ДНК-баркодинг по-
казал, что все они принадлежат камчатской микиже 
(O. mykiss (Walbaum, 1792)) или её жилой форме – ​ра-
дужной форели. Хотя результаты только STR-анализа 
в данном случае не позволили осуществить видовую 
идентификацию, именно он выявил триплоидность 
данных рыб (рис. 1), проявившуюся в целом ряде ло-
кусов, что вкупе с результатами баркодинга позволя-
ет отнести данные образцы к радужной форели аква-
культурного происхождения.

Несмотря на то, что Л. А. Животовский с соавтора-
ми [2013] в своей работе указывают границы вари-
абельности длин аллелей для дикой камчатской ми-
кижи, в данном случае они оказались вне указанного 
диапазона, так как аквакультурная радужная форель 
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имеет североамериканское, а не азиатское происхож-
дение.

Апробированный метод позволил выявить не-
малое количество фальсифицированных продуктов 
среди исследованных образцов (в табл. 4 название 
продукции выделено полужирным шрифтом). Факти-
чески, фальсификат отсутствует лишь в продукции из 
горбуши и кеты – ​основных объектов промышленного 
вылова среди лососевых в Сахалинской области. Под 
неопределённым названием «Лосось» (или «Лосось 
вишнёвый») в торговых точках региона подразумева-
ется сима, промышленный вылов которой запрещён, 
однако и среди четырёх образцов «лосося» два ока-
зались принадлежащими горбуше.

Байесовский кластерный анализ, выполненный 
в программе STRUCTURE, показал, что применение 
тестируемой панели микросателлитных маркеров по-
зволяет наиболее надёжно идентифицировать четыре 
самых массовых вида тихоокеанских лососей: горбу-
шу (образцы 1-6, 19, 21), кету (7-15, 17), нерку (24-26, 
28, 30) и кижуча (16, 18, 29): при К=5 образцы продук-
ции каждого из этих видов формируют свой кластер, 

в то время как образцы иной видовой принадлежно-
сти не дифференцируются и образуют единую группу. 
Следует подчеркнуть, что речь в данном случае идёт 
не о заявленной видовой принадлежности образцов, 
но о реальной. Увеличение количества предполагае-
мых кластеров до К=7 обеспечивает дальнейшее раз-
деление, в результате которого внутри гомогенной 
ранее группы выделяются образцы симы (20, 22, 23), 
чавычи (34) и, с определёнными допущениями, радуж-
ной форели: два из четырёх образцов этого вида (32, 
33) формируют свой кластер, в то время, как видовая 
принадлежность двух других (27, 31) неоднозначна.

Фальсификация продукции из лососевых видов 
рыб с заменой более дорогих видов на более дешё-
вые, а также рыб естественного происхождения – ​на 
аквакультурных, является достаточно распространён-
ной не только в России. Так, коллектив авторов [Garcia 
et al. , 2024] описывает аналогичную ситуацию в Си-
этле, проанализировав посредством ДНК-баркоди-
рования товары и блюда из лососей в суши-рестора-
нах и продуктовых магазинах. Имеется информация 
о фальсификации продукции из лососевых рыб в 10 

Рис. 1. Локус OMM1050, радужная форель. Образцы 31-33 сверху вниз
Fig. 1. Locus OMM1050, rainbow trout. Samples 31-33 from top to bottom
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городах Чили, полученная в результате анализа поли-
морфизма длин рестрикционных фрагментов [Prida et 
al. , 2020]. Также описаны масштабы фальсификации 
рыбной продукции в целом в США [Kroetz et al., 2020; 
Ahles, 2025] и в Европе [Mariani, 2015]. Часто выя-
вить фальсификат без использования молекулярно-
генетического анализа невозможно, и в этой связи 
разработка недорогих методов видовой идентифи-
кации имеет особое значение, поскольку делает саму 
идентификацию более доступной. STR-анализ продук-
ции из тихоокеанских лососей может занять достой-
ное место среди иных методов видового определения 
и быть востребованным ввиду широкого распростра-
нения таковой продукции как в России, так и за её 
пределами.

ЗАК ЛЮЧЕНИЕ

Методика видовой идентификации тихоокеан-
ских лососей посредством STR-анализа подходит для 
определения состава продукции из тихоокеанских ло-
сосей. В случае, когда в качестве фальсификата высту-
пает радужная форель, для выяснения видовой при-
надлежности образца необходимо привлечение до-

полнительных генетических методов видовой иден-
тификации.

Помимо этого, методика подходит для выяснения 
видового состава неструктурированных смесей из ти-
хоокеанских лососей (фарша или полуфабрикатов из 
него), консервированной продукции и икры, что по-
зволяет существенно снизить стоимость анализов этих 
видов продукции за счёт отказа от более дорогих ме-
тодик видового определения в пользу анализа микро-
сателлитных маркеров.
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Рис. 2. Вероятность индивидуальной принадлежности 34 образцов тихоокеанских лососей к каждому из предполагаемых 
генетических кластеров, рассчитанная в программе STRUCTURE. Количество кластеров (К) указано справа от диаграмм. 

Номера образцов под диаграммами указаны в соответствии с табл. 4
Fig 2. The probability of 34 Pacific salmon samples belonging to each of the putative genetic clusters, calculated using the 
STRUCTURE program. The number of clusters (K) is indicated to the right of the diagrams. Sample numbers below the bar-plots 

are in concordance with Table 4
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