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RAPD-ДНК аналiз як iнструмент для бiомониторингу
популяцiї азовського калкану

З лiтературних джерел вiдомо про використання маркерiв з рапто-
во амплiфiкованої полiморфної ДНК (англ. RAPD), для визначення та
оцiнки генетичного рiзноманiття чи схожостi у декiлькох органiзмiв.
RAPD-маркери успiшно було використано для визначення генетичного
рiзноманiття у серединi та мiж людськими популяцiями. Iншi методи
генетичного аналiзу були використанi для дослiдження мiкросателiтної
варiацiї у дикiй природi (популяцiї камбали, китайської свинi та деяких
рослин), зiбраних у рiзних мiсцях iснування [1].

Бiльшiсть генетичних дослiджень риб проводились методами, вiд-
мiнними вiд RAPD-ДНК аналiзу. Не дивлячись на це, деякими дослiд-
никами за допомогою електрофоретичного роздiлення раптово амплi-
фiковоної полiморфної ДНК, на основi численних полiморфних рядкiв,
було виявлено схожiсть та рiзноманiття дикого та штучно культивова-
ного коропу [2], а середня кiлькiсть полiморфних рядкiв у коропа дикої
популяцiї була приблизно у 1,5 разiв бiльшою за коропа з аквакультури.

Нами було проаналiзовано генетичну мiнливiсть азовського калка-
ну (Scophthalmus maeotica torosa) з рiзних дiлянок Азовського моря
за допомогою RAPD-ДНК аналiзу фрагментiв плавцiв. Колекцiю зраз-
кiв генетичного матерiалу було зiбрано спецiалiстами IРЕМ протягом
2013–2021 рокiв.

Аналiз проводили у лабораторiї генетичних дослiджень IРЕМ з ви-
користанням рiзноманiтних RAPD-праймерiв за стандартними процеду-
рами [2], якi включали: екстракцiю ДНК з плавцiв калкану за стандар-
тною методикою iз використанням протеїнази К, амплiфiкацiю ДНК та
роздiлення продуктiв амплiфiкацiї у 8% акриламiдному гелi у камерi
вертикального електрофорезу. Забарвлення гелю проводили з викори-
станням етидiю бромiду.

Отриманi результати виявили генетичне рiзноманiття як у групах
так i мiж групами тварин, зiбраних на рiзних дiлянках Азовського мо-
ря. Варто зазначити, що кiлькiсть полiморфних рядкiв була бiльше ви-
раженою у дослiдженiй групi, зiбранiй у пiвнiчно-схiднiй частинi Азов-
ського моря, включаючи Таганрозьку затоку. При цьому загальнi смуги,
утворенi RAPD-праймерами, були присутнi в кожному iндивiдуумi, що
пiдтверджувало видовi характеристики аналiзованих тварин.

Проведене дослiдження потребує подальшого розвитку. Ми сподiва-
ємось, що у подальшому отриманi результати можуть бути використанi
для видiлення субпопуляцiйних одиниць та визначення їх критичних за
екологiчниим умовами просторових дiлянок та розроблення адекватних
природоохоронних заходiв, що стосується популяцiї азовського калка-



на. Такий самий пiдхiд може бути використаний для вивчення генети-
чного рiзноманiття та планування охоронних заходiв щодо популяцiй
iнших вразливих видiв риб.
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