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ГИБРИДЫ ВОЛКА И СОБАКИ В БЕЛАРУСИ:  
ИДЕНТИФИКАЦИЯ И ОЦЕНКА ЧАСТОТЫ ВСТРЕЧАЕМОСТИ

Аннотация. В Беларуси волк относится к категории ненормируемых охотничьих видов, охота на него разрешена 
круглый год. На протяжении многих лет популяция волка находится под постоянным охотничьим прессом, но при 
этом сохраняет умеренную численность. Однако нарушение территориальной и половой структуры популяций вол-
ков на фоне высокой численности бродячих собак и собак на свободном выгуле может привести к ряду негативных 
последствий, одним из которых является гибридизация. В работе представлены результаты молекулярно-генетиче-
ской идентификации волчье-собачьих гибридов по данным STR-анализа и первые данные о распространении таких 
животных в Беларуси. Полученные сведения подтверждают наличие гибридизации волков с бродячими собаками 
в Беларуси, но при этом не показывают наличия какой-либо географической обусловленности либо концентрации 
гибридных особей в конкретных регионах страны.
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Abstract. In Belarus, the wolf is classified as an unregulated hunting species, and hunting is permitted throughout  
the year. For many years, the wolf population has been under hunting pressure, yet a moderate proportion persists. However, 
the disruption of the territorial and sexual structure of the wolf population in the context of a high numbers of stray dogs 
and free-ranging dogs, can lead to a number of negative consequences, one of which is hybridization. The paper presents the  
results of molecular genetic identification of wolf-dog hybrids based on STR analysis and the first data on the prevalence  
of such animals in Belarus. The obtained data confirm the presence of hybridization of wolves with stray dogs in Belarus, 
while no data are shown on any geographical conditionality or the concentration of hybrid individuals in the regions of the 
country.
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Введение. Волк (Canis lupus Linnaeus, 1758) – экологически очень пластичный вид, который 
обитает от тундр до полупустынь и горных районов, занимает обширные территории и расселя-
ется на большие расстояния. Ареал обитания включает почти всю Евразию и Северную Америку. 
До начала XX в. волк был многочисленным и широко распространенным в Европе видом, но из-
за исчезновения пригодных местообитаний, роста охотничьего пресса и снижения численности 
животных, являющихся объектами его добычи, началось сокращение популяции [1]. Наиболее 
выраженное снижение численности волка наблюдалось в странах Западной Европы, тогда как 
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в странах Восточной Европы сохранялись его крупные группировки, что впоследствии не могло 
не отразиться на региональных различиях показателей генетической структурированности и раз-
нообразия европейской популяции.

Одним из наиболее негативных последствий сокращения численности волка является нару-
шение территориальной и половой структуры его группировок, что на фоне роста числа бродя-
чих собак может приводить к нежелательной межвидовой гибридизации. Предполагается, что 
риск гибридизации выше в тех районах, где волки либо редки, либо подвержены высокому прессу 
со стороны человека, либо контактируют с большой популяцией бродячих собак [2]. Среди не-
благоприятных эффектов, которые могут проявиться вслед за данным явлением, наибольшую 
опасность представляет нарушение эволюционных адаптаций локальных диких популяций вол-
ка из-за интрогрессивной гибридизации с бродячими собаками, что ставит под угрозу долго-
срочное выживание этих популяций. К иным негативным последствиям гибридизации между 
волком и собакой следует отнести нарушение экологической функции волков в природе, измене-
ние поведения по отношению к человеку и сельскохозяйственным животным, ухудшение тро-
фейных качеств волков [2].

Во второй половине ХХ в. случаи регистрации гибридов волка и собаки имели место во мно-
гих странах Европы и Азии. Однако их идентификация проводилась в основном по внешним 
признакам. Морфологическая идентификация, на первый взгляд, более простая и дешевая, но у нее 
есть ряд существенных недостатков: морфологические параметры гибридов могут перекрывать-
ся внутривидовой фенотипической вариабельностью, надежность их установления зависит  
от опыта и профессионализма специалиста, выполняющего их определение, идентификация 
гиб ридных особей второго или более отдаленных поколений является особенно трудной [3].  
С 2000-х гг. вследствие все более широкого внедрения молекулярно-генетических методов в по-
пуляционные исследования диких животных началось активное изучение межвидовой гибриди-
зации с применением ДНК-анализа.

Гибридизация представляет собой важный эволюционный фактор и влияет на процессы ви-
дообразования и адаптации видов [4]. Но в то же время она может представлять риск для суще-
ствования видов, особенно если это гибридизация с участием одомашненных представителей 
фауны [5, 6]. Изменение климата [7], интродукция или инвазия видов [8], трансформация среды 
обитания [9] и давление со стороны человека [10] увеличивают вероятность гибридизации и ге-
нетической интрогрессии между близкородственными видами, в том числе между дикими и до-
машними формами [11]. Такого рода гибридизация является опасной из-за последствий интен-
сивного искусственного отбора среди домашних животных, что может увеличивать вероятность 
накопления вредных аллелей и нарушать коадаптивные генные комплексы или локальную адап-
тацию в диких популяциях животных [6, 11].

Оценка уровня антропогенной гибридизации с собакой становится все более актуальной для 
сохранения и управления локальными популяциями волка, а генетическая идентификация явля-
ется наиболее надежным способом выявления гибридных особей, что подтверждается прове-
денными исследованиями на основе микросателлитов в Италии [12] и полногеномного анализа 
в Фенноскандии [13].

Проблема опосредованной человеком межвидовой гибридизации, которая представляет пря-
мую угрозу чистоте генофонда, коснулась многих популяционных группировок волков по всей 
Европе. Согласно данным из Болгарии [14], доказательства гибридизации с дикими собаками 
нашли у 10 из 92 исследованных волков (10,9 %). При этом авторы также указывали на признаки 
смешения волков и местных популяций золотистого шакала (C. aureus Linnaeus, 1758), но по-
следствия такого смешения оказались намного менее выраженными. Исследования в Италии по-
казали, что частота обратных скрещиваний между итальянским волком и собакой составила 
87,5 %, что намного выше, чем частота гибридов F1 и F2 – 12,5 % [15]. Полученные данные поз-
волили авторам предположить, что события гибридизации происходили в регионе исследований 
несколько поколений назад. В Португалии среди 93 иберийских волков выявили одну особь,  
которая была определена как гибрид волка и собаки, что составляет 1,1 % [16]. На территории 
восточно-румынских Карпат с использованием панели SNP, оптимизированной для обнаружения 
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гибридов, выявили низкий уровень смешения волков и домашних собак: из 127 предполагаемых 
генотипов волков 123 были однозначно отнесены к кластеру волков и 2 – к кластеру собак, еще 2 
особи имели низкие показатели индивидуальной принадлежности, что может указывать на их 
смешанную природу [17]. Исследования с использованием 11 аутосомных микросателлитных 
маркеров 74 особей волков из Эстонии и Латвии и 21 особи собак из Эстонии подтвердили ги-
бридное происхождение 6 особей из Эстонии и 2 из Латвии, имевших яркие морфологические 
признаки гибридизации, а также представили первые данные из Европы о гибридизации между 
самками собак и самцами волков [18]. Полевые наблюдения и генетический анализ, проведенные 
латвийскими учеными в другом исследовании [19], также свидетельствуют о распространении 
случаев скрещивания волков и собак, в том числе были выявлены гаплотипы контрольного ре-
гиона мтДНК, которые могут быть использованы в качестве генетических маркеров материн-
ских линий для обнаружения событий гибридизации. Исследования на основе анализа 11 ауто-
сомных микросателлитов с использованием 101 образца из популяции волков и 32 образцов со-
бак показали относительно низкий уровень гибридизации в центре европейской части России 
(около 3 %) [20].

В Беларуси чистота популяций диких волков до настоящего времени была выяснена недоста-
точно. Случаи вероятной гибридизации волков и собак отмечались в разных районах страны в пе-
риод с 1980-х по 2000-е гг. Предполагается, что гибридизация происходила и ранее, но довольно 
редко. Однако в исследованиях начала 2000-х гг. не выявлено собачьей родословной ни для одно-
го из изученных образцов волка [21]. Стоит отметить, что начиная с 2010 г. в различных регио-
нах Беларуси участились случаи регистрации особей волков с морфологически яркими призна-
ками гибридизации [22]. Некоторые исследователи объясняют это факт наличием богатой кор-
мовой базы для бродячих собак и низкой плотностью популяции волка [23].

Цель настоящей работы – оценить наличие и распространение волчье-собачьих гибридов  
в Беларуси с использованием молекулярно-генетических методов.

Материалы и методы исследования. В исследовании использовали 141 образец биологиче-
ского материала от волков и 144 образца биоматериала от бродячих собак, которые были собраны 

Рис. 1. Карта географического происхождения генетических образцов волка и бродячих собак,  
использованных в настоящем исследовании: треугольниками обозначены районы сбора образцов от волков; 

квадратами – районы сбора образцов от бродячих собак

Fig. 1. Map of the geographic origin of the wolf and stray dog genetic samples used in this study: triangles indicate areas 
where wolf samples were collected; squares indicate areas where stray dog samples were collected
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в период с 1980 по 2024 г. от животных, погибших на дорогах или добытых в процессе законной 
охоты. Кроме того, часть исследованного биоматериала предоставлена специалистами по такси-
дермии и сотрудниками коммунальных служб. Биоматериал волков получен из 65 районов всех 
административных областей Беларуси: 17 образцов из Брестской обл., 31 – из Витебской,  
39 – из Гомельской, 13 – из Гродненской, 23 – из Минской и 18 – из Могилёвской обл. Биоматериал 
бродячих собак собран из 8 районов 5 административных областей Беларуси (кроме Минской): 
29 образцов – из Брестской обл., 31 – из Витебской, 14 – из Гомельской, 16 – из Гродненской  
и 54 – из Могилёвской обл. Все образцы сохраняются в низкотемпературных условиях. Геогра-
фическое распределение образцов в соответствии с административными районами представ-
лено на рис. 1.

Для экстракции ДНК использовался набор Animal and Fungi DNA Preparation – Solution Kit 
(Jena Bioscience, Германия). Все манипуляции проводились согласно протоколу производителя. 
Качественные и количественные показатели выделенной ДНК оценивали на спектрофотометре 
NanoPhotometer P 330 UV/Vis (IMPLEN, Германия). Разработанная микросателлитная панель  
состоит из 20 локусов, которые были распределены по 4 мультиплексам согласно ожидаемым 
диапазонам размеров фрагментов и флуоресцентным меткам (см. таблицу).

Микросателлитные мультиплексы для исследования генетического разнообразия волка

Microsatellite multiplexes for the study of wolf genetic diversity

Муль- 
типлекс,  

смесь

Наименование  
локуса

Диапазон  
размеров, 

п. н.

Длина  
мотива

Последовательность праймеров (5′–3′),  
прямой/обратный

МР1 FH2848 224–244 Di CAAAACCAACCCATTCACTC/GTCACAAGGACTTTTCTCCTG
C09.474 111–133 Di TTAAGCCTTATTTTGTGTTGGG/TCCAGGAAGTGTCTGCAGG
C20.446 180–200 Di CTGGGTATTTACCCAAAGAAAA/TTTCATTCCTTTTAATGGCTGA

REN247 M23 263–283 Di TGGTAACACCAAGGCTTTCC/TGTCTTTTCCATGGTGGTGA
Dbar1 183–274 Di CATGATCCTGGTCCCACGTA/TGTTTCAATGTGCTATGCACTG

МР2 C20.253 95–125 Di AATGGCAGGATTTTCTTTTGC/ATCTTTGGACGAATGGATAAGG
C27.442 158–172 Di CCAAGAACAGCCTAAGCTGG/ACACATACACGCCCAATTCA
C13.758 220–244 Di AAGCATCCAGAATCCCTGG/GTTGATTGGGAGATAATCCACA
INU30 136–156 Di GGCTCCATGCTCAAGTCTGT/CATTGAAAGGGAATGCTGGT
CPH9 133–163 Di CAGAGACTGCCACTTTAAACACAC/AAAGTTCTCAAATACCATTGTGTTACA

МР3 C04.140 132–160 Di CAGAGGTGGCATAGGGTGAT/TCGAAGCCCAGAGAATGACT
AHTh171 216–240 Di AGGTGCAGAGCACTCACTCA/CCCATCCACAGTTCAGCTTT
AHTk253 280–300 Di ACATTTGTGGGCATTGGGGCTG/TGCACATGGAGGACAAGCACGC

CPH2 87–113 Di TTCTGTTGTTATCGGCACCA/TTCTTGAGAACAGTGTCCTTCG
AHT111 72–92 Di CCATACCCAGGATAGTTGAT/CCATCCTGAGGCTAGCTGTG

MP4 AHT132 170–182 Di CGTCCCTATGTTTAACTACA/TTGTTGCAAATGGCAAGATT
INRA21 87–103 Di ATGTAGTTGAGATTTCTCCTACGG/TAATGGCTGATTTATTTGGTGG

VWF 138–192 Hexa CTCCCCTTCTCTACCTCCACCTCTAA/CAGAGGTCAGCAAGGGTACTATTGTG
C14.866 221–257 Di TGTCATAATAGTTGGAATGAC/TTAGAGCTTACTCATGATATCTG

Вне смеси PEZ5 95–119 Tetra GCTATCTTGTTTCCCACAGC/TCACTGTATACAACATTGTC

Концентрация всех использованных праймеров была приведена к 5 пмоль/мкл. Амплифи-
кацию каждой группы микросателлитных локусов проводили в составе отдельных реакцион-
ных смесей финальным объемом 25 мкл. Мультиплексы были амплифицированы методом 
Touchdown PCR при следующих условиях [24]: первичная денатурация – 94 ℃ 8 мин; 16 циклов 
с условием снижения температуры отжига на 0,5 °С за цикл – 94 ℃ 45 мин, 60 °C 1 мин, 65 ℃  
1 мин; далее 16 циклов – 94 ℃ 45 с, 52 ℃ 1 мин, 65 ℃ 1 мин и 20 мин элонгации при 65 °C. 
Отдельный ПЦР-протокол использовался для локуса PEZ5: 94 °C 4 мин; 29 циклов – 94 °C 30 с,  
56 °C 45 с, 72 °C 1 мин. Определение размеров фрагментов проводили на основании массы  
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ампликонов посредством их автоматизированного разделения в линейном полиакриламиде  
на генетическом анализаторе GenomeLab GeXP (Beckman Coulter, США).

Стандартизация размеров аллелей выполнена с использованием программы TANDEM v.1.09 [25]. 
Данные фрагментного анализа оценивали на предмет ошибок генотипирования (нулевые ал- 
лели, статтеры, выпадение больших аллелей) с помощью программного обеспечения Micro-
Cheсker v.2.2.3 [26]. Дополнительная оценка частоты нулевых аллелей проведена в программе 
Genepop v.4.7.5 [27] с применением метода максимального правдоподобия (maximum likelihood 
estimation of null allele frequency). Анализ совпадения генотипов и оценку отклонения частоты 
генотипов для исследуемых микросателлитных локусов от равновесия Харди – Вайнберга (HWE) 
проводили с помощью программы GenAlEx v.6.501 [28].

Для выявления гибридов использовали две программы: NewHybrids совместно с пакетом R [29] 
и Structure v.2.4.3 [30]. Отнесение особи к гибридной производилось на основе обобщающего 
анализа полученных данных из двух программ.

Результаты и их обсуждение. В результате оценки 20 микросателлитных локусов было при-
нято решение исключить из анализа локус Dbar1 по причине отсутствия данных аллельных раз-
меров для 35 % образцов из выборки бродячих собак и локус AHT132 из-за низких значений для 
показателей популяционной подразделенности Dest и Gst.

Байесовский анализ индивидуальной принадлежности выполнялся в программе Structure 
v.2.4.3 [30]. Он включал 10 симуляций для двух генетических популяций (К = 2) с 300 000 итера-
ций Марковской цепи Монте-Карло (MCMC) после периода инициации в 100 000 итераций. 
Использовалась модель смешанного происхождения (admixture model), коррелирующие частоты 
аллелей, не учитывались географические данные происхождения индивидов и референсные 
данные. С помощью веб-приложения CLUMPAK [31] мы усреднили результаты программы 
Structure и получили показатели индивидуальной принадлежности (qi) к генетическим класте-
рам для каждого отдельного образца волка и собаки, а также обобщенное графическое представ-
ление результатов из программы Structure (рис. 2).

Байесовский анализ 141 особи, изначально отнесенной к волку, и 144 особей, определен- 
ных как собаки, показал, что наиболее вероятное число генетических кластеров K = 2 (рис. 2). 
Далее на основании полученных данных прогонов (run) определили пороговые значения уча-
стия генетических кластеров (qi) для анализируемых особей. Изначально за пороговое значе-
ние для отнесения особи к «чистой» было взято qi ≥ 0,99. Значения qi < 0,9 и, соответственно, 
qi > 0,1 од нозначно использовались для отнесения особи к гибридной по данным анализа в про-
грамме Structure.

Для особей с пороговыми значениями qi ≥ 0,90 и qi < 0,99 решение об отнесении к гибриду 
волка и собаки делалось с учетом данных из программы Newhybrids: особь относилась к гибрид-
ной при суммарной вероятности гибридных генотипических классов равной или больше 0,70. 
Данное значение выбрано по результатам моделирования и направлено на уменьшение доли 
ошибки первого рода (на основании моделирования, при данном значении апостериорной веро-
ятности средняя доля ошибки первого рода составляет 3,75 %) – неверной классификации «чи-
стой» особи как гибридной.

В связи с тем, что точное отнесение особи к конкретному гибридному классу в програм- 
ме Structure практически невозможно, эту задачу решали в программе Newhybrids, в которой  

Рис. 2. Принадлежность исследуемых особей к генетическим кластерам волков (wolves, синий цвет) и собак  
(dogs, оранжевый цвет) по данным байесовского анализа в программе Structure при K = 2  

на основании генотипических данных по 18 микросателлитным локусам

Fig. 2. Belonging of individuals to the genetic clusters of wolves (blue) and dogs (orange) according 
to Bayesian analysis in the program Structure with K = 2 based on genotypic data for 18 microsatellite loci
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пороги апостериорной вероятности принадлежности к «чистым» волкам составили 0,61–1, 
а к «чистым» собакам – 0,91–1. Итоговый график апостериорной вероятности отнесения особей 
волков и бродячих собак из Беларуси к одному из 6 генотипических классов, по данным анализа 
исследуемых образцов волков и собак в программе Newhybrids, представлен на рис. 3. Полу чен ные 
результаты совпали с результатами исследования в программе Structure с учетом определенных 
выше пороговых значений.

По результатам обобщающего анализа было установлено 7 особей гибридного происхожде-
ния в выборке волков (4,96 %) и 1 особь – в выборке бродячих собак (0,69 %). Данные, получен-
ные в программе Newhybrids, также подтверждаются значениями индивидуальных долей при-
надлежности (qi) исследуемых особей к генетическим кластерам волков и собак в программе 
Structure. Выявленные гибридные особи волков были добыты в период с 2016 по 2024 г. в 6 районах 
4 административных областей Беларуси. Ими являлись: взрослый самец волка черного окраса, 
который был добыт в апреле 2024 г. в Витебском р-не Витебской обл. (CL185); 2 щенка волка, 
переданные в 2016 г. из Ивьевского р-на (CL53; CL55); взрослая самка волка, добытая в 2021 г.  
на территории Слонимского р-на Гродненской обл. (CL83); 2 взрослых самца волка, добытые 
в 2022 г. на территориях Клецкого (CL109) и Солигорского (CL110) р-нов Минской обл., и волк, 
добытый в 2024 г. на территории Чаусского р-на Могилёвской обл. (CL151).

При этом в популяции волка все гибриды оказались результатом обратного скрещивания гиб-
ридных особей F1 с «чистыми» волками. Доля гибридов с волком среди бродячих собак состави-
ла 0,69 % – была зарегистрирована лишь 1 гибридная особь второго поколения. Таким образом, 
среди всех выявленных гибридов доля особей, произошедших от обратного скрещивания между 
волками и гибридными особями первого поколения, составила 87,5 %, второго поколения – 12,5 %, 
тогда как гибриды F1 и беккроcсы между собаками и гибридами F1 не выявлены. Данная особен-
ность делает наш результат схожим с ситуацией в итальянской популяции волка [15] и позволяет 
предположить, что события гибридизации в Беларуси происходили несколько поколений назад.

Следует отметить, что выявленные гибридные особи из выборки волков в результате прове-
денного ранее анализа контрольного региона (D-loop) мтДНК были идентифицированы как вол-
ки [32]. Также в коллекции биоматериала бродячих собак, использованной в работе, была выяв-
лена 1 гибридная особь второго поколения, которая являлась взрослым самцом, добытым в 2022 г. 
на территории Бобруйского р-на Могилёвской обл. (CF94) (рис. 4).

Рис. 3. Апостериорная вероятность отнесения особей волков и бродячих собак из Беларуси к одному из шести 
генотипических классов по данным анализа в программе Newhybrids: референсные данные «чистых»  

особей волков (wolves) и бродячих собак (dogs)

Fig. 3. Posterior probability of classifying individuals of wolves and stray dogs from Belarus into 1 of 6 genotypic classes 
according to the analysis in the program Newhybrids: reference data of “pure” wolves and stray dogs
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Считаем необходимым также отметить, что в исследованной выборке «чистых» волков было 
выявлено 2 образца от особей собак (CL87 и ТН170), для которых, видимо, имело место ошибоч-
ное видовое определение передавшей данный образец стороной, что свидетельствует о наличии 
трудностей (а иногда и невозможности) даже для охотников в точном определении волкоподоб-
ных собак, а тем более гибридов, по морфолого-фенотипическим признакам.

Заключение. Полученные данные предоставляют убедительные доказательства наличия ги-
бридизации волка с бродячими собаками в Беларуси и показывают принадлежность выявлен-
ных гибридов к гибридным поколениям. Среди исследованных 141 особи волка и 144 особей 
бродячих собак на основании анализа по 20 микросателлитным локусам выявлены 7 и 1 гибрид-
ная особь соответственно. Характер территориального распределения выявленных гибридных 
особей не свидетельствует о какой-либо географической обусловленности либо концентрации 
гибридных особей в конкретных регионах страны. Относительно невысокий уровень гибридиза-
ции между популяциями волка и бродячих собак в Беларуси в целом согласуется с результатами 
исследований в различных регионах Европы в период с 2014 по 2023 г. [14–21].

Несмотря на гибридизацию, генетическая целостность популяции волков в Беларуси в насто-
ящее время не находится под серьезной угрозой. Большая доля лесных массивов на террито - 
рии страны, обилие пищевых ресурсов для волка и связь с крупными метапопуляциями вида  
в России и в странах Северной Европы положительно сказываются на поддержании численности 
популяции волка в Беларуси. В то же время усиление таких факторов, как постоянный охотни-
чий пресс, нарушение половой и социальной структуры популяционных группировок, свобод-
ный выгул и бродяжничество собак в деревенской местности, могут привести к возрастанию 
частоты гибридизации. Поэтому актуальным остается контроль (мониторинг) состояния популя-
ции волка, который заключается в том числе в периодическом анализе генетической структуры 
и оценке уровня гибридизации в популяции вида в стране.

Конфликт интересов. Авторы заявляют об отсутствии конфликта интересов.

Рис. 4. Карта распределения исследованных образцов волков и установленных волчье-собачьих гибридов:  
кругами обозначены особи волка; треугольниками – гибридные особи из выборки волков;  

квадратом – гибридная особь из выборки бродячих собак

Fig. 4. Allocations map of the studied wolf samples and identified wolf-dog hybrids:  
circles represent wolf individuals; triangles represent hybrid individuals from a sample of wolves;  

squares represent a hybrid individual from a sample of stray dogs
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