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Семейство куньи Mustelidae, являясь самым
многочисленным семейством хищных млекопи�
тающих, включает в себя 59 видов (Koepfli et al.,
2008), из которых 18 видов обитают на террито�
рии Российской Федерации (Гептнер и др., 1967).
Многие виды – соболь (Martes zibellina), лесная
куница (Martes martes), колонок (Mustela sibirica),
американская норка (Neovison vison), горностай
(Mustela erminea) – продолжают оставаться важ�
ными объектами пушного промысла, другие – ев�
ропейская норка (Mustela lutreola), перевязка
(Vormela peregusna) – стали редкими и даже выми�
рающими и сегодня внесены в Красную Книгу
МСОП (The IUCN…, 2013). Для рационального
ведения охотничьего хозяйства, охраны и восста�
новления численности редких видов необходимо
своевременно получать объективную информа�
цию о численности популяций, пространствен�
ном распределении особей и изменении ареалов.
Однако при использовании традиционных мето�
дов исследований (учетов по следам, отловов в
специальные ловушки и т.п.) необходимо боль�
шое количество квалифицированных исполните�
лей, значительные финансовые затраты, и даже
это не всегда обеспечивает необходимую точ�
ность идентификации близких видов. К тому же
некоторые исследования популяционных харак�

теристик основываются на изъятии животных из
природы, что часто оказывается недопустимым
по причине симпатрического обитания промыс�
ловых видов и видов, нуждающихся в охране. Вы�
ходом в данной ситуации становится использова�
ние молекулярно�генетических методов исследова�
ний для неинвазивно коллектируемых образцов
тканей животных и остатков их жизнедеятельности
(Murakami, 2002; Fernandes et al., 2008; Рожнов
и др., 2008). 

Наибольшее развитие для видовой идентифи�
кации куньих получил метод секвенирования
участка D�петли мтДНК (например, Murakami,
2002; Рожнов и др., 2008). Кроме того, был предло�
жен метод видоспецифичной ПЦР коротких
участков гена цитохрома В (Fernandes et al., 2008).
В наших исследованиях мы воспроизвели оба эти
метода, оценили их эффективность и попытались
усовершенствовать технику видовой идентифика�
ции куньих по их экскрементам, предложив моди�
фицированную методику выделения ДНК, ориги�
нальные праймеры и условия амплификации, поз�
воляющие достичь необходимого для практики
уровня успешно определенных образцов.

ПОВЫШЕНИЕ ТОЧНОСТИ МЕТОДА ВИДОВОЙ ИДЕНТИФИКАЦИИ 
КУНЬИХ ПО МИТОХОНДРИАЛЬНОЙ ДНК ИЗ ЭКСКРЕМЕНТОВ
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Предложено совершенствование способа видовой идентификации животных семейства куньих
(Mustelidae) методом молекулярно�генетического анализа ДНК, выделенной из экскрементов. Ис�
пользованы новые праймеры для амплификации и секвенирования фрагмента мтДНК, модифици�
рована методика выделения ДНК из экскрементов куньих, показана успешная идентификация на
образцах, заведомо принадлежащих к тому или иному виду, и на природных образцах. Видовую при�
надлежность удается установить более чем в 80% случаев, что является высоким показателем в ис�
следованиях такого рода. Использование новых более удачных праймеров позволит упростить про�
цедуру исследования куньих Евразии.
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An improved method for the Mustelidae species identification using mtDNA isolated from the samples of fe�
ces is proposed. New primers for the amplification and sequencing of a fragment of mtDNA were used; a
methodology for the DNA extraction from mustelid feces was developed; a successful identification using
pre�known samples and samples from the wildlife was shown. The species was identified in more than 80%
of the samples, which is the highest rate in such studies. The use of new more successful primers will permit
to simplify investigation of Eurasian Mustelidae.
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