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В доместицированной популяции соболя, спустя почти 100 лет отбора, были зафиксированы 
первые особи с цветной окраской меха. Так, в потомстве пары соболей черной окраски меха ро-
дился щенок окраски пастель. По результатам исследования была выявлена однонуклеотидная 
инсерция в гене TYRP1, определяющая этот окрас меха соболя, тип наследования рецессивный. 
В 2022 г. в этой популяции у представителей двух линий соболей родились одновременно щенки 
с белой окраской меха. У большинства видов млекопитающих альбинизм обусловлен мутациями 
в гене TYR, кодирует фермент тирозиназу. В настоящем исследовании ген соболя TYR был иссле-
дован как функциональный ген-кандидат на альбинизм. Анализ нуклеотидных последователь-
ностей кодирующей области гена TYR и сайтов сплайсинга не выявил у соболей белой окраски 
отличий от соболей стандартной окраски, что позволяет предположить, что исследуемый фено-
тип обусловлен генетическими вариантами в других генах.
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Создание ферм по разведению соболя в начале 
XX в. связано с промысловым уничтожением ряда 
природных популяций, снижением численности 
вида в целом и последующей фрагментацией аре-
ала [1, 2]. Генофонд первой в России фермерской 
популяции соболя формировался с 1929 г. в Под-
московье, ферма «Пушкинский». Для этих целей 
из природных популяций Сибири и Дальнего Вос-
тока было изъято более 1000 соболей [3]. Необхо-
димо отметить, что вид представлен несколькими 
географическими типами, различающимися по 
ряду количественных признаков и окраске меха. 
Так, популяции на краях ареала светлых тонов от 
песочно-желтой до коричневой, в центре более 

темной, иногда черной окраски. Эти различия при-
обретены в процессе освоения новых территорий. 
Основанная на данных фенотипических различи-
ях особей из популяций географических регионов 
таксономическая структура вида представлена в 
ряде публикаций [4–7]. Всего при формировании 
первой фермерской популяции соболя было при-
влечено более десяти природных популяций, сле-
довательно, можно предположить, что большая 
часть генетического разнообразия вида была за-
действована на первом этапе доместикации. Диф-
ференциация географических популяций соболя, 
проведенная по данным количественных призна-
ков, подтверждается исследованиями с применени-
ем генетических маркеров [8, 9].

Анализ племенных документов начального 
периода доместикации показал, что значитель-
ная часть соболей природных популяций смогла 
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адаптироваться к фермерскому содержанию и 
впоследствии к направленному отбору по коли-
чественным признакам [10, 11]. Среди соболей 
природных популяций, поступивших на ферму 
для разведения, не выявлено животных с окрасом 
меха, отличающимся от стандартов географических 
популяций.

Преимущества доместикации и селекция явля-
ются основными движущими силами, ответствен-
ными за высокий уровень фенотипической измен-
чивости фермерских популяций пушных зверей. В 
связи с изменением вектора отбора по сравнению 
с природными популяциями (в частности, направ-
ленный отбор на разведение особей – носителей 
мутаций, влияющих на окраску меха), в домести-
цированных популяциях пушных зверей появились 
группы зверей различных окрасов меха. В основ-
ном это носители рецессивных мутаций в генах, 
влияющих на проявление окраски меха [12–14].

В исследуемой популяции соболя звероводче-
ского хозяйства «Пушкинский» спустя почти 100 
лет отбора в стаде стали фиксировать особей с но-
выми окрасками меха. Так, в 2005 г. в потомстве 
пары соболей черной окраски меха родился щенок 
окраски «пастель». Проведенными исследовани-
ями выявлена однонуклеотидная инсерция в гене 
TYRP1 (c.1503dupT), которая привела к фенотипу 
пастель окраски меха соболя, тип наследования ре-
цессивный. Ген TYRP1 кодирует связанный с мем-
браной тирозиназоподобный фермент, который 
экспрессируется как в меланоцитах, так и в эпите-
лии сетчатки [15]. Далее, в 2022 г. в фермерской по-
пуляции зафиксировано рождение щенков соболей 
с белой окраской меха, анализ наследования этой 
окраски меха приведен в настоящей работе (рис. 
1). 

Альбинизм – наследуемая аномалия, про-
является как частичное или полное отсутствие 

Рис. 1. Щенок соболя окраски альбинос (номер в 
коллекции 9706), родился в зверохозяйстве «Пуш-
кинский» от пары соболей окраски «пастель».
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Рис. 2. Родословная соболей окраски альбинос, результат скрещивания двух линий, родоначальник – самец 15331 
(заводской номер). Знаком «К» отмечены особи, завезенные с п-ва Камчатка. Стрелками обозначены индивиды, 
вошедшие в исследование.
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меланинового пигмента, хорошо известное в при-
роде явление, встречающееся как у млекопитаю-
щих, так и в других таксономических классах жи-
вотных. Широко распространены альбиносы среди 
домашних и лабораторных животных, например, 
крыса [16] и хорек [17]. Описаны альбино-формы и 
для экономически ценных пушных зверей, напри-
мер, лисы [18] и американской норки [19], данный 
тип окраски пользуется широкой популярностью 
на рынке пушнины фермерского происхождения.

С молекулярно-генетической точки зрения гла-
зокожный альбинизм (oculocutaneous albinism) обу-
словливается мутациями в генах TYR, TYRP1, DCT, 
OCA2, LRMDA и SLC24A5 [20]. Следует отметить, 
что другие синдромы, например, синдром Герман-
ски–Пудлака, обусловленный мутациями, обнару-
женными по меньшей мере в 11 генах [21], также 
характеризуются глазокожным альбинизмом [22], 
такие фенотипы описаны как у человека [20], так 
и у мыши [23]. 

Среди млекопитающих у большинства видов 
альбинизм обусловлен мутациями в гене TYR [24], 
который кодирует тирозиназа-зависимый белок, 
входящий в структуру тирозиназы и являющийся 
ключевым в процессе биосинтеза меланина [25]. В 
связи с этим изучение молекулярно-генетических 
основ альбинизма у соболя нами было решено на-
чать именно с анализа данного гена. Интересно, 
что типы и положения мутаций в гене TYR силь-
но различаются внутри вида и между видами. Эти 
различия повышают интерес к локусу TYR также с 
точки зрения сравнения. В настоящей работе ген 
соболя TYR был исследован как функциональный 
ген-кандидат на альбинизм.

Для анализа использовали две семейные группы 
соболей (рис. 2), в которых в 2022 г. одновременно 
появились щенки-альбиносы.

Родоначальником обеих родословных является 
самец 15331, завезенный в 1991 г. с п-ва Камчатка. 
В линии скрещивания с потомками другого самца, 
завезенного из этого региона (16261), преобладают 
черные соболи и звери стандартной окраски. Вто-
рая родословная характеризуется высоким уровнем 
инбридинга и насыщенностью особями с окраской 
меха пастель. Представители этих семей (четыре 
родительские особи стандартной окраски и две 
особи с окраской альбинос) были генотипированы, 
дополнительно в анализ был включен один образец 
ДНК соболя из природной популяции со стандарт-
ной (темно-коричневой) окраской мехового по-
крова. Анализ нуклеотидных последовательностей 
кодирующей области гена TYR, общей длинной 
1596 нуклеотидов, что составляет 100% от кодиру-
ющей части гена TYR, проводили путем прямого 
секвенирования по Сэнгеру. ПЦР проводили с ис-
пользованием набора реагентов GenPack PCR Core 
(Изоген) и праймеров, позволяющих амплифици-
ровать полные последовательности пяти экзонов, 
а также сайты сплайсинга, гена TYR (табл. 1).  По-
лученные в результате ПЦР фрагменты очищали 
непосредственно из реакционной смеси или выре-
зали из геля. Очистку проводили с использовани-
ем набора Cleanup Standard (Евроген). Сиквенсную 
реакцию проводили с помощью набора реагентов 
BigDye Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied 
Biosystems) в объеме 10 мкл. Полученные продукты 
реакции очищали на колонках DyeEx 2.0 Spin Kit 

Таблица 1. Праймеры, использованные для амплификации полных последовательностей пяти экзонов,  
а также сайтов сплайсинга гена TYR соболя

Название Последовательность Ожидаемый размер
продукта, пн T отжига, °C

TYR_ex1F GTCTCAGCCAAAACATGTGA
999 58

TYR_ex1R GATGGGGAGGGAGGTGTAT

TYR_ex2F TGGGCAATTTAACTCGTTTT
628 58

TYR_ex2R TCGTGTGTGTCAGATTACGG

TYR_ex3F TAAATAAGCAGTGGGCATCC
421 60

TYR_ex3R GTTTCAGGGCTGTTTCTGG

TYR_ex4F TGAGGCTTTAACCCACTGAG
526 60

TYR_ex4R AAGGCTTTGGGGATAACATT

TYR_ex5F ACTCCGCAAGGATAATGATG
877 58

TYR_ex5R TCAGAACTATGGCAGGAAGG

https://www.ifpcs.org/colorgenes/
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было выявлено различий от соболей стандартной 
окраски как из фермерской, так и из природной 
популяции.

Таким образом, полученные нами результаты 
демонстрируют отсутствие значимых генетических 
изменений в кодирующей области гена TYR у со-
болей-альбиносов (Приложение). Это позволяет 
предположить, что у соболя данный фенотип об-
условлен генетическими вариантами в других ге-
нах. Целесообразным представляется проведение 
полногеномного секвенирования у альбиносов и 
анализа полученных данных. 

Соболь – не единственный вид, у которого про-
явление признаков альбинизма не связано с геном 
TYR. Так, в исследованиях по генотипированию 
различных пород собак у носителей признака «аль-
бинос» (у нескольких мелких длинношерстных по-
род собак) выявлена миссенс-мутация в SLC45A2, 
связанная с альбинизмом [26, 27].

Исследование одобрено Этическим комитетом 
ИОГен РАН 08.05.2024 г., протокол № 6.

Исследования проводились с привлечени-
ем средств Фонда РНФ, грант № 23-26-00233 от 
13.01.2023 г.

Все применимые международные, националь-
ные и/или институциональные принципы ухода и 
использования животных были соблюдены.

Авторы заявляют, что у них нет конфликта 
интересов.
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Genomic Analysis of Fur Color of Sable (Martes zibellina L.), Search for Mutations 
that Determine the Absence of Pigmentation – Albino
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In the domesticated sable population, after almost 100 years of selection, individuals with colored fur 
began to be recorded, so, in the offspring of a pair of sables with black fur, a pastel-colored puppy was 
born. A single-nucleotide insertion was identified in the TYRP1 gene, which determines this sable fur 
color; the type of inheritance is recessive. In 2022, in this population, representatives of two sable lines 
gave birth to puppies with white fur at the same time. In most mammalian species, albinism is caused by 
mutations in the TYR gene, which encodes the enzyme tyrosinase. In the present study, the sable TYR 
gene was investigated as a functional candidate gene for albinism. Analysis of the nucleotide sequences 
coding for the TYR gene region and splicing sites did not reveal differences in white sables from standard-
colored sables, suggesting that the phenotype under study is due to genetic variants in other genes.

Keywords: Martes zibellina, sable, tyrosinase, candidate gene, TYR gene, the splicing site.
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