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Исследование полиморфизма митохондриальной ДНК (мтДНК) — это один из эффек-
тивных современных подходов к оценке генетического разнообразия сельскохозяйственных живот-
ных. У овец (Ovis aries) секвенирование мтДНК служит наиболее эффективным подходом для 
определения гаплогрупп мтДНК. Несмотря на то, что за рубежом он широко применяется, систем-
ного и всестороннего исследования российских пород овец с его помощью до сих пор не проводили. 
В настоящей работе впервые установлена принадлежность овец 25 российских пород к гаплогруп-
пам и показаны гаплотипические связи между грубошерстными, тонкорунными и полутонкорун-
ными породами на основе анализа полиморфизма последовательностей митохондриального гена 
CytB. Дана характеристика материнской изменчивости локальных пород овец в сравнении с транс-
граничными. Нашей целью было изучение генетического разнообразия и определение гаплотипи-
ческой изменчивости и гаплогрупповой принадлежности российских локальных пород овец на ос-
нове последовательностей гена СytB. Исследования 25 российских пород овец проводили в 2020-
2021 годах. Образцы ткани (ушной выщип) были взяты из биоколлекции «Банк генетического 
материала домашних и диких видов животных и птицы» (зарегистрирован Минобрнауки РФ 
№ 498808), созданной и поддерживаемой в ФГБНУ ФИЦ животноводства — ВИЖ им. академика 
Л.К. Эрнста. Итоговая выборка для исследования включала девять тонкорунных пород: забай-
кальскую (n = 3), дагестанскую горную (n = 4), грозненскую (n = 5), кулундинскую (n = 5), 
манычского мериноса (n = 5), сальскую (n =5), советского мериноса (n = 3), ставропольскую 
(n = 5) и волгоградскую (n = 5); пять полутонкорунных пород: горноалтайскую (n = 5), куйбы-
шевскую (n = 1), северокавказскую (n = 5), русскую длинношерстную (n = 3) и цигайскую 
(n = 2); одиннадцать грубошерстных пород: романовскую (n = 3), андийскую черную (n = 5), 
буубей (n = 5), каракульскую (n = 3), карачаевскую (n = 5), кучугуровскую (n = 3), лезгинскую 
(n = 5), тушинскую (n = 5), тувинскую короткожирнохвостую (n = 4), эдильбаевскую (n = 5) и 
калмыцкую (n = 5). Полные последовательности гена CytB изучаемых пород овец определяли с 
использованием технологии секвенирования следующего поколения (next generation sequencing, 
NGS). Для этого были амплифицированы три перекрывающихся фрагмента мтДНК (область пе-
рекрытия более 290 п.н.) длиной 6500, 5700 и 6700 п.н. Полученные продукты полимеразной цеп-
ной реакции (ПЦР) использовали для подготовки библиотек, которые затем секвенировали мето-
дом парных концевых прочтений по 300 п.н. на приборе MiSeq («Illumina, Inc.», США). Последо-
вательность гена СytB была восстановлена из полной последовательности мтДНК после ее вырав-
нивания, выполненного с использованием MUSCLE алгоритма в программном обеспечении MEGA 
7.0.26. Все изучаемые породы характеризовались высоким гаплотипическим (HD = 0,400-1,000) 
и нуклеотидным разнообразием (π = 0,00058-0,00760). В общей сложности идентифицировали 82 
гаплотипа, при этом тувинская порода овец была представлена только одним. Анализ результатов 
AMOVA показал, что генетическое разнообразие в основном определяло внутрипородные различия 
(90,55 %). Были выявлены четыре гаплогруппы овец, включая A, B, C и D, что объясняется ши-
роким ареалом исследуемых животных. Наиболее распространенными среди локальных российских 
пород овец оказались гаплогруппы В (n = 64) и А (n = 34), характерные для овец европейского и 
азиатского происхождения. Всего 7 животных было отнесено к гаплогруппе С, а гаплогруппа D ока-
залась представлена одним животным. Полученные результаты внесут важный вклад в более глубокое 
понимание процессов миграции и расселения домашних овец на территории Евразии.  
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Овца (Ovis aries) — это один из наиболее экономически значимых ви-
дов сельскохозяйственных животных, обеспечивающий человека продуктами 
питания (мясо, молоко) и сырьем для легкой промышленности (шерсть, 

                                                            
* При выполнении исследований было использовано оборудование ЦКП «Биоресурсы и биоинженерия 

сельскохозяйственных животных» ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста. Работа проведена при финансовой 
поддержке Российского научного фонда (РНФ № 21-66-00007). Пробы от овец были получены в рамках 
выполнения задания Министерства науки и высшего образования РФ (тема № 0445-2019-0024).  



 

1135 

овчина, смушки) (1). С момента одомашнивания (между 11000 и 10500 го-
дами до н. э.) овцы распространились на всех континентах (2). В результате 
были получены разнообразные местные породы с уникальным набором 
признаков, обусловленных адаптацией и искусственным отбором (3).  

Генетическое разнообразие (вариации аллелей и генотипов, присут-
ствующих в популяции) отражает размер, историю, экологию и приспособ-
ляемость популяции (4) и играет важную роль в обеспечении формирования 
признаков, ответственных за улучшение, выживание и адаптацию биологи-
ческого вида (5). Изменение климата, новые заболевания, дефицит земель-
ных и водных ресурсов, меняющийся спрос рынка делают еще более важ-
ным сохранение и устойчивое использование генетических ресурсов живот-
новодства (6). Изучение генетической изменчивости мирового генофонда 
современных аборигенных пород овец позволяет комплексно оценивать ге-
нетическое разнообразие и показатели отбора, углублять знания об их про-
исхождении и расселении, а также о влиянии человеческой деятельности на 
этих животных с момента одомашнивания (7-9).  

Однонуклеотидные полиморфизмы (single nucleotide polymorphisms, 
SNPs), хоть и широко используется при исследовании генома сельскохо-
зяйственных животных (10, 11), представляют всего лишь один из типов 
общих геномных вариаций. Эффективным подходом к оценке генетиче-
ского разнообразия, не потерявшим своей актуальности, остается исследо-
вание полиморфизма митохондриальной ДНК (мтДНК) (12, 13). мтДНК 
демонстрирует высокую степень полиморфизма и характеризуется отсут-
ствием рекомбинации, что позволяет изучать генетические связи между по-
родами и отслеживать как древние, так и относительно недавние эволюци-
онные события. 

Ранее филогенетические работы часто фокусировались на митохон-
дриальных генах, кодирующих 12S и 16S рРНК, но их использование в ши-
роком таксономическом анализе сдерживается преобладанием вставок и де-
леций (инделов), которые значительно усложняют выравнивание секвени-
рованных нуклеотидных последовательностей (14). В связи с этим в каче-
стве более подходящих мишеней в митохондриальном геноме рассматри-
вают 13 белок-кодирующих генов, в которых редко встречаются инделы из-
за сдвига рамки считывания.  

Ген цитохрома b (CytB) обладает рядом преимуществ перед другими. 
Во-первых, он имеет более широкий диапазон филогенетического сигнала, 
чем остальные митохондриальные гены. Во-вторых, нуклеотиды в 3-й по-
зиции кодонов гена CytB демонстрируют высокую частоту замен оснований, 
которая примерно в 3 раза превышает скорость для 12S или 16S рДНК, что 
приводит к ускорению молекулярной эволюции (15). В-третьих, этот ген 
достаточно быстро эволюционирует, что позволяет различать не только 
близкородственные виды, но и филогенетические группы внутри одного 
вида (16, 17). 

Наиболее эффективным подходом для определения гаплогрупп 
мтДНК у овец служит секвенирование мтДНК. За рубежом этот подход ши-
роко применяется (18-20), однако системного и всестороннего исследования 
российских пород овец с его помощью до сих пор не проводили.  

В 1996 году N.J. Wood с соавт. (19) идентифицировали две гапло-
группы у домашних овец из Новой Зеландии, а в 1998 году S. Hiendleder с 
соавт. (20) после сравнения распределения гаплотипов в нескольких по-
родах, отобранных в Германии, России и Казахстане, охарактеризовали 
выявленные гаплогруппы как азиатский (гаплогруппа А) и европейский 
(гаплогруппа В) типы. В 2005 году J. Guo с соавт. (18) и S. Pedrosa с соавт. 
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(21) на основании результатов исследований местных пород из Китая и Тур-
ции расширили состав гаплогрупп до трех общепризнанных филогенетиче-
ских ветвей (гаплогруппа С). Последовательности гаплогруппы C были об-
наружены с низкой частотой у овец, обитающих в Португалии (22), что 
позволяет предположить существование потока генов из Плодородного по-
лумесяца на Пиренейский полуостров. Было также показано, что гапло-
группа С содержит большее генетическое разнообразие, чем А или В (21), 
но в отличие от гаплогруппы В, она не соответствует ни одному из диких 
животных рода Ovis. В 2006 году M. Tapio с соавт. (23) обнаружили у одного 
карачаевского животного, отобранного на Северном Кавказе, последова-
тельность контрольного региона, которая группировалась отдельно от трех 
определенных кластеров митохондриальной ДНК домашней овцы. Это ис-
следование послужило доказательством наличия четвертой материнской ли-
нии, которая получила название D. В 2007 году на основе анализа поли-
морфизма фрагмента контрольной области и CytB мтДНК овец J.R. Me-
adows с соавт. (24) выделили пятую гаплогруппу Е.  

Генетический анализ показал, что гаплогруппы А и В встречаются у 
домашних овец из всех географических регионов (средняя комбинирован-
ная частота 89 %). Гаплогруппа А в основном выявляется в азиатских по-
пуляциях (19, 25), однако гаплогруппа В имеет высокую частоту встречае-
мости в европейских и азиатских популяциях. Гаплогруппа С встречается 
реже (средняя частота 18 %): было выявлено лишь небольшое количество 
особей в Азии (в пределах Плодородного полумесяца) и Европе (в пределах 
Кавказа и Пиренейского полуострова) (23, 25, 26). Гаплогруппы D и E были 
идентифицированы совсем недавно и из пяти линий наименее представ-
лены; овец с этими гаплогруппами до сих пор обнаруживали только на Кав-
казе и в Турции (23, 24). 

Благодаря использованию мтДНК для определения генетического 
разнообразия овец было получено представление об истории одомашнива-
ния овец и их глобальной миграции под влиянием человека (27). Так, в 2007 
году индийские ученые V.C. Pardeshi с соавт. (28) впервые охарактеризовали 
разнообразие мтДНК трех пород индийских овец. Все породы принадле-
жали к материнской линии А. Индийская сеть не имела четко определен-
ного центрального гаплотипа, было показано отсутствие обмена гаплоти-
пами между индийскими популяциями и продемонстрирована устойчивая 
породная структура. Структура гаплотипов индийских овец свидетельствует 
о том, что история этих пород характеризовалась очень низкой частотой 
скрещивания между популяциями и полной репродуктивной изоляцией. 
Индийское овцеводство действительно основано на поддержании культур-
ных и традиционных барьеров, которые препятствуют генетическому об-
мену между породами (28). 

В 2013 году E. Zhao с соавт. (29) исследовали изменчивость мтДНК 
у местных овец, выращиваемых в семи регионах Китая. Филогенетический 
анализ последовательностей D-петли мтДНК 16 китайских коренных пород 
овец подтвердил наличие трех материнских гаплогрупп (А, В и С) с высо-
ким генетическим разнообразием. 

F.-H. Lv с соавт. (27) выделили два этапа миграции в истории во-
сточно-евразийских овец. Авторы пришли к выводу, что регион Монголь-
ского плато был вторичным центром расселения, действуя как «транспорт-
ный узел» в Восточной Евразии. Овцы из ближневосточного центра одо-
машнивания мигрировали через Кавказ и Центральную Азию и прибыли в 
Северный и Юго-Западный Китай (гаплогруппы А, В и С) и на Индийский 
субконтинент (гаплогруппы В и С) через этот регион (27).  
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Предполагаемое время расхождения между пятью основными гапло-
группами произошло до одомашнивания, о чем свидетельствуют археоло-
гические данные (30). Например, время расхождения между двумя наиболее 
распространенными линиями A и B по оценкам, основанным на последо-
вательностях гена цитохрома b (CytB), составляло 1,6-1,7 млн лет (20). Ис-
ходя из анализа последовательностей контрольной области CytB, S. Pedrosa 
с соавт. (21) предположили, что время расхождения линии C и линий A и 
B составляет соответственно ∼ 0,42-0,76 млн лет и ∼ 0,45-0,75 млн лет. Од-
нако недавнее исследование (25) c использованием 12 белок-кодирующих 
генов продемонстрировало более позднее расхождение между линиями: 
0,590±0,17 млн лет — между A и B, 0,26±0,09 млн лет — между C и E. В 
2020 году J. Liu с соавт. (31) провели полногеномное исследование мтДНК 
тибетских овец и получили схожие результаты. Было доказано существова-
ние двух материнских линий (гаплогруппы А и В) с большим генетическим 
разнообразием у 15 популяций тибетских овец в Китае. Предками материн-
ских линий могут быть муфлоны и аргали (31). 

Исследования мтДНК овец за рубежом проводятся в широких мас-
штабах, тогда как российские породы остаются малоизученными. Овцевод-
ство всегда было важной отраслью животноводства в Российской Федера-
ции, поскольку в первую очередь обеспечивало население шерстью, на ко-
торую был огромный спрос в связи с суровыми климатическими условиям. 
В 1990-е годы овцеводство России полностью обеспечивало внутренние по-
требности страны (32), однако к 2007 году наблюдается резкое сокращение 
численности овец (на 65 %) и текстильной отрасли (на 85-90 %) (33). К 
этому привело множество причин: невостребованность рынком тонкой и 
кроссбредной шерсти, смена форм собственности, диспаритет цен на про-
мышленную и сельскохозяйственную продукцию, товарная интервенция 
(поступление дешевой импортной продукции из шерсти, хлопка, кожи на 
российский рынок), неподготовленность и незащищенность отечественного 
товаропроизводителя со стороны государства (34). В стране сократилось 
число лучших племенных заводов по разведению овец (35). Все это привело 
к экономическому упадку в отечественном овцеводстве. 

В 35 регионах РФ разводят 43 породы овец, в том числе 15 тонко-
рунных (34,9 %), 12 — полутонкорунных (27,9 %), 2 — полугрубошерстных 
(4,7 %), 14 — грубошерстных (32,5 %) (36). Несмотря на проблемы, отече-
ственное овцеводство начинает восстанавливаться. В современных условиях 
перспективным для повышения экономической эффективности овцеводче-
ской отрасли считается максимальное использование потенциала мясной 
продуктивности разводимых пород. Это обусловлено существенной разни-
цей в экономической значимости шерсти (5 % от общего дохода) и бара-
нины (95 %). Основное внимание в настоящее время уделяется повышению 
мясной продуктивности овец. Из-за переориентации рынка доля шерстных 
пород значительно снизилась с 90,0 % в 1990 году до 55,2 % в 2020 году, а 
мясных, наоборот, увеличилась с 10,0 до 44,8 % (37, 38).  

Подобные изменения влекут за собой серьезные последствия. Неко-
торые шерстные породы уже находятся на грани исчезновения. Большин-
ство тонкорунных и полутонкорунных пород было создано на основе ис-
пользования аборигенных овцематок в качестве материнской формы, кото-
рых улучшали баранами-производителями высокопродуктивных иностран-
ных пород (39). Локальные грубошерстные породы создавались на основе 
генетических ресурсов аборигенных овец, история происхождения которых 
до сих пор до конца не выяснена. 
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В настоящей работе проведен анализ полиморфизма полной после-
довательности гена CytB у российских пород овец различного происхожде-
ния. Впервые установлена принадлежность овец из 25 российских пород к 
гаплогруппам и показаны гаплотипические связи между грубошерстными, 
тонкорунными и полутонкорунными породами на основе анализа полимор-
физма последовательностей митохондриального гена CytB. Дана характери-
стика материнской изменчивости локальных пород овец в сравнении с 
трансграничными.  

Нашей целью было изучение генетического разнообразия и опреде-
ление гаплотипической изменчивости и гаплогрупповой принадлежности 
российских локальных пород овец на основе последовательностей гена СytB. 

Методика. Исследования проводили в 2020-2021 годах. Образцы 
ткани 25 российских пород овец (ушной выщип) были взяты из биокол-
лекции «Банк генетического материала домашних и диких видов живот-
ных и птицы» (зарегистрирован Минобрнауки РФ № 498808), созданной 
и поддерживаемой в ФГБНУ ФИЦ животноводства — ВИЖ им. академика 
Л.К. Эрнста.  

Итоговая выборка включала девять тонкорунных пород: забайкаль-
скую (BAKL, n = 3), дагестанскую горную (DGMT, n = 4), грозненскую 
(GRZY, n = 5), кулундинскую (KLND, n = 5), манычского мериноса 
(MNCM, n = 5), сальскую (SLSK, n =5), советского мериноса (SVTM, n = 3), 
ставропольскую (STVP, n = 5) и волгоградскую (VLGD, n = 5); пять полу-
тонкорунных пород: горноалтайскую (ALTM, n = 5), куйбышевскую (KBSV, 
n = 1), северокавказскую (NCCS, n = 5), русскую длинношерстную (RSLH, 
n = 3) и цигайскую (TSIG, n = 2); одиннадцать грубошерстных пород: ро-
мановскую (RMNV, n = 3), андийскую черную (ANDB, n = 5), буубей 
(BUBI, n = 5), каракульскую (KRKL, n = 3), карачаевскую (KRCV, n = 5), 
кучугуровскую (KHGR, n = 3), лезгинскую (LZGN, n = 5), тушинскую 
(TSHN, n = 5), тувинскую короткожирнохвостую (TUVA, n = 4), эдильба-
евскую (EDLB, n = 5) и калмыцкую (KLMY, n = 5).  

ДНК выделяли с помощью набора ДНК-Экстран-2 (ООО «Синтол», 
Россия) в соответствии с рекомендациями производителя. Контроль каче-
ства полученных препаратов ДНК проводили в два этапа. На первом изме-
ряли концентрацию (от 15 до 50 нг/мкл) на флуориметре Qubit 4.0 («Invit-
rogen/Life Technologies», США), на втором — соотношение поглощения 
OD260/OD280 (от 1,8 и выше) на спектрофотометре NanоDrop 8000 («Ther-
mo-Fisher Scientific, Inc.», США). 

Полные последовательности гена CytB изучаемых пород овец опре-
деляли с использованием технологии секвенирования следующего поколе-
ния (next generation sequencing, NGS). Для этого были амплифицированы три 
перекрывающихся фрагмента мтДНК (область перекрытия более 290 п.н.) 
длиной 6500, 5700 и 6700 п.н. с использованием следующих пар праймеров: 
F1 5´-GTCCTCGCCCTAATCCTCTC-3´, R1 3´-AGGGTGCCGATATCTTT-
GTG-5´; F2 5´-ACCCAAAACTCTTCGTGCTC-3´, R2 3´-GGAAGTCAGA-
ATGCGATGGT-5´; F3 5´-ACACCAAACCCACGCTTATC-3´, R3 3´-GGGT-
GTTGATAGTGGGGCTA-5´. Реакции проводили в конечном объеме 
25 мкл: 10 мкл реакционного буфера (2,5½ HF Reaction buffer), 10,25 мкл 
H2O, 2,5 мкл dNTPs, 1 мкл смеси праймеров, 0,25 мкл SmartTaq HF-FuZZ 
ДНК полимеразы («Диалат Лтд.», Россия), 1 мкл ДНК. После начальной 
денатурации (2 мин при 94 °С) проводили амплификацию в следующем 
температурно-временном режиме: 30 с при 94 °С (1 цикл); 30 с при 61 °С, 
6,5 мин при 70 °С (10 циклов); 30 с при 94 °С, 30 с при 60 °С, 3,5 мин при 
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70 °С (25 циклов); заключительный этап — 10 мин при 72 °С (термоциклер 
Applied Biosystems SimpliAmp («Thermo-Fisher Scientific, Inc.», США). 

Полученные продукты полимеразной цепной реакции (ПЦР) очи-
щали с помощью набора для очистки ДНК из агарозного геля и реакцион-
ных смесей Cleanup Standard (ЗАО «Евроген», Россия) и использовали для 
подготовки библиотек, которые затем секвенировали методом парных кон-
цевых прочтений по 300 п.н. на приборе MiSeq («Illumina, Inc.», США). 
Последовательность гена СytB была восстановлена из полной последова-
тельности мтДНК после ее выравнивания, выполненного с использованием 
MUSCLE алгоритма (40) в программном обеспечении MEGA 7.0.26 (41). 

Для построения медианной сети (42) использовали программное 
обеспечение PopART 1.7 (43). Наилучшие модели эволюции определяли в 
программе PartitionFinder 2 (44) с использованием скорректированного кри-
терия информации Акайке (AICc) (45). Оптимальными оказались эволюци-
онные модели HKY и HKY+I. Анализ AMOVA проводили в программе 
Arlequin 3.5.2.2 (46). Построение байесовского филогенетического дерева 
выполнили в программе MrBayes 3.2.7 (47) с последующей визуализацией в 
FigTree 1.4.3 (48). В качестве аутгруппы использовали последовательность 
гена CytB снежного барана (Ovis nivicola) (Gene Bank accession number 
NC_039431.1) (49). 

Поиск по методу Монте-Карло с цепями Маркова был проведен с 
применением четырех цепей с использованием 10000000 шагов, деревья от-
бирались каждые 500 поколений (первые 25 % деревьев были отброшены 
как «горящие»). В программе DnaSP 6.12.01 (50) рассчитывали параметры 
генетического разнообразия: число полиморфных сайтов (S), среднее число 
нуклеотидных различий (K), число гаплотипов (H), гаплотипическое раз-
нообразие (Hd), нуклеотидное разнообразие (π), ошибки средних арифме-
тических (±SEM). 

Результаты. Всего у изученных 106 домашних овец мы идентифи-
цировали 82 гаплотипа. Группа тувинской короткожирнохвостой породы 
была представлена только одним гаплотипом.  

1. Индексы генетического разнообразия в популяциях 25 российских локальных 
пород домашних овец (Ovis aries), рассчитанные на основе анализа нуклео-
тидной последовательности митохондриального гена CytB (ФГБНУ ФИЦ 
ВИЖ им. Л.К. Эрнста, Московская обл., 2020-2021 годы) 

Популяция n S K H Hd±SEM  π±SEM 
ALTM 5 8 4,000 4 0,900±0,161 0,00351±0,00069 
ANDB 5 5 2,600 4 0,900±0,161 0,00228±0,00049 
BAKL 3 13 8,667 3 1,000±0,272 0,00760±0,00308 
BUBI 5 13 5,800 3 0,800±0,164 0,00509±0,00208 
DGMT 4 14 7,333 3 0,833±0,222 0,00643±0,00240 
EDLB 5 6 2,800 4 0,900±0,161 0,00246±0,00064 
GRZY 5 4 1,600 4 0,900±0,161 0,00140±0,00042 
KBSV 3 2 1,333 2 0,667±0,314 0,00117±0,00055 
KHGR 3 4 2,667 2 0,667±0,314 0,00234±0,00110 
KLMY 5 8 3,600 5 1,000±0,126 0,00316±0,00065 
KLND 5 5 2,000 4 0,900±0,161 0,00175±0,00051 
KRCV 5 13 5,600 4 0,900±0,161 0,00491±0,00220 
KRKL 3 6 4,000 3 1,000±0,272 0,00351±0,00141 
LZGN 5 15 8,000 5 1,000±0,126 0,00702±0,00160 
MNCM 5 7 2,800 5 1,000±0,126 0,00246±0,00051 
NCCS 5 3 1,200 2 0,400±0,400 0,00105±0,00062 
RMNV 3 2 1,333 2 0,667±0,314 0,00117±0,00055 
RSLH 3 4 2,667 3 1,000±0,272 0,00234±0,00068 
SLSK 5 6 2,400 4 0,900±0,161 0,00211±0,00065 
STVP 5 18 7,800 5 1,000±0,126 0,00684±0,00212 
SVTM 3 1 0,667 2 0,667±0,314 0,00058±0,00028 
TSHN 5 2 0,800 2 0,400±0,237 0,00070±0,00042 

 



1140 

 
Продолжение таблицы 1 

TSIG 2 1 1,000 2 1,000±0,500 0,00088±0,00044 
TUVA 4 0 0,000 1 0,000±0,000 0,00000±0,00000 
VLGD 5 18 7,600 5 1,000±0,126 0,00667±0,00183 
П р и м е ч а н и е. n — число образцов, S — число полиморфных сайтов, K — среднее число нуклеотидных 
различий, H — количество гаплотипов, Hd — гаплотипическое разнообразие, π — нуклеотидное разнооб-
разие. ALTM — горноалтайская, ANDB — андийская, BAKL — забайкальская, BUBI — буубей, DGMT — 
дагестанская горная, EDLB — эдильбаевская, GRZY — грозненская, KBSV — куйбышевская, KHGR — 
кучугуровская, KLMY — калмыцкая, KLND — кулундинская, KRCV — карачаевская, KRKL — каракуль-
ская, LZGN — лезгинская, MNCM — манычский меринос, NCCS — северокавказская, RMNV — рома-
новская, RSLH — русская длинношерстная, SLSK — сальская, STVP — ставропольская, SVTM — советский 
меринос, TSHN — тушинская, TSIG — цигайская, TUVA — тувинская, VLGD — волгоградская.  

 

Наибольшее гаплотическое разнообразие (Hd = 1,000) наблюдалось 
у забайкальской, калмыцкой, каракульской, лезгинской, русской длинно-
шерстной, ставропольской, цигайской и волгоградской пород и манычского 
мериноса (табл. 1). В северокавказской мясошерстной и тушинской породах 
обнаружили наименьшее разнообразие гаплотипов (Hd = 0,400). Самые 
низкие значения нуклеотидного разноообразия и наименьшее среднее 
число нуклеотидных различий зафиксировали в породе советский меринос 
(π = 0,00058, K = 0,667). Забайкальская порода характеризовалась наивыс-
шими значениями этих показателей (π = 0,00760, K = 8,667).  

 

 
Рис. 1. Медианная сеть, характеризующая связи гаплотипов, идентифицированных у представи-
телей 25 российских локальных пород домашних овец (Ovis aries) на основе анализа нуклеотидной 
последовательности митохондриального гена CytB (ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста, Мос-
ковская обл., 2020-2021 годы).  

А — медианная сеть, построенная для овец грубошерстных пород: ANDB — андий-
ская (n = 5), BUBI — буубей (n = 5), EDLB — эдильбаевская (n = 5), KHGR — кучугуровская 
(n = 3), KLMY — калмыцкая (n = 5), KRCV — карачаевская (n = 5), KRKL — каракульская  
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(n = 3), LZGN — лезгинская (n = 5), RMNV — романовская (n = 3), TSHN — тушинская (n = 5), 
TUVA — тувинская короткожирнохвостая (n = 4).  

Б — медианная сеть, построенная для тонкорунных пород овец: BAKL — забайкальская 
(n = 3), DGMT — дагестанская горная (n = 4), GRZY — грозненская (n = 5), KLND — кулундин-
ская (n = 5), MNCM — манычский меринос (n = 5), SLSK — сальская (n = 5), STVP — ставро-
польская (n = 5), SVTM — советский меринос (n = 3), VLGD — волгоградская (5).  

В — медианная сеть, построенная для овец полутонкорунных пород: ALTM — гор-
ноалтайская (n = 5), KBSV — куйбышевская (n = 3), NCCS — северокавказская (n = 5), 
RSLH — русская длинношерстная (n = 3), TSIG — цигайская (n = 2).  

Hap A — гаплогруппа А, Hap B — гаплогруппа В, Hap C — гаплогруппа С, Hap D — 
гаплогруппа D. Диаметр круга соответствует числу особей, принадлежащих к соответствую-
щему гаплотипу. Число поперечных линий указывает на число нуклеотидных замен. Черные 
круги в точках ветвления сети обозначают гипотетические гаплотипы. 

 

Грубошерстные породы овец (рис. 1, А) сформировали три кластера, 
соответствующие гаплогруппам А, В и С. Породы характеризовались высо-
ким генетическим разнообразием. Исключение составила тувинская корот-
кожирнохвостая порода, все исследуемые особи которой принадлежали к 
одной гаплогруппе А. Животные остальных пород относились к различным 
гаплогруппам, что, вероятно, может косвенно указывать на смешанное про-
исхождение изучаемых популяций. Тонкорунные породы овец (см. рис. 1, Б) 
также демонстрировали высокое гаплотипическое разнообразие. Как и в 
случае с грубошерстными овцами, животные одних и тех же пород, за ис-
ключением сальской, кластеризовались в разные гаплогруппы. В отличие от 
тувинской короткожирнохвостой, овцы сальской породы характеризовались 
более высоким нуклеотидным разнообразием и формировали различные гап-
лотипы внутри одной гаплогруппы В, которая оказалась наиболее многочис-
ленной среди тонкорунных пород. Овцы, отнесенные к гаплогруппе С, отли-
чались от животных, принадлежащих к гаплогруппе А, девятью нуклеотид-
ными заменами. Среди тонкорунных овец одно животное волгоградской по-
роды, отличающееся восьмью нуклеотидными заменами от гаплогрупп А и 
С, образовывало отдельный кластер — гаплогруппу D. Большинство овец по-
лутонкорунных пород (см. рис. 1, В) относились к гаплогруппе В. Два жи-
вотных горноалтайской породы кластеризовались отдельно в гаплогруппу А. 

 

 
Рис. 2. Байесовское филогенетическое дерево, отражающее генетические связи представителей  
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25 российских локальных пород домашних овец (Ovis aries) на основе анализа нуклеотидной по-
следовательности митохондриального гена CytB: ALTM — горноалтайская (n = 5), ANDB — 
андийская (n = 5), BAKL — забайкальская (n = 3), BUBI — буубей (n = 5), DGMT — даге-
станская горная (n = 4), EDLB — эдильбаевская (n = 5), GRZY — грозненская (n = 5), KBSV — 
куйбышевская (n = 3), KHGR — кучугуровская (n = 3), KLMY — калмыцкая (n = 5), KLND — 
кулундинская (n = 5), KRCV — карачаевская (n = 5), KRKL — каракульская (n = 3), LZGN — 
лезгинская (n = 5), MNCM — манычский меринос (n = 5), NCCS — северокавказская (n = 5), 
RMNV — романовская (n = 3), RSLH — русская длинношерстная (n = 3), SLSK — сальская 
(n = 5), STVP — ставропольская (n = 5), SVTM — советский меринос (n = 3), TSHN — тушинская 
(n = 5), TSIG — цигайская (n = 2), TUVA — тувинская (n = 4), VLGD — волгоградская (n = 5) 
(ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста, Московская обл., 2020-2021 годы). 

 

Аналогичные выводы можно сделать на основании анализа байесов-
сого филогенетического дерева (рис. 2). Наибольшее число животных были 
отнесены к гаплогруппе В; от гаплогруппы А отделялись два кластера, со-
ответствующие гаплогруппам С и D. 

Результаты анализа AMOVA, проведенного для трех групп овец (гру-
бошерстные, тонкорунные и полутонкорунные породы), подтвердили нали-
чие генетической дифференциации внутри пород, которые соответствовали 
90,55 % изменчивости (табл. 2). Межпородные различия составили лишь 
3,77 %. Между группами было обнаружено 5,68 % генетической вариации. 

2. Результаты AMOVA (analysis of molecular variance) в популяциях 25 россий-
ских локальных пород домашних овец (Ovis aries), рассчитанные на основе 
анализа нуклеотидной последовательности митохондриального гена CytB 
(n = 106, ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста, Московская обл., 2020-
2021 годы) 

Источник вариаций 
Степени  
свободы, df 

Сумма  
квадратов, SS 

Компоненты  
дисперсии, VS 

Процент  
вариации, V% 

Межгрупповые различия 2 12,052  0,11615  5,68 
Межпородные различия внутри группы 22 47,906  0,77060  3,77 
Внутрипородные различия 81 150,033 1,85226  90,55 
Общее 105 209,991 2,04547  

 

Домашняя овца — это традиционный и значимый вид сельскохозяй-
ственных животных в России, который обеспечивает продуктами питания 
население и сырьем легкую промышленность (1). Однако генетические ре-
сурсы российских популяций овец охарактеризованы в большей мере по 
ядерным молекулярно-генетическим маркерам, таким как однонуклеотид-
ные полиморфизмы (SNPs) (51) и микросателлиты (52).  

В выполненном нами исследовании полиморфизма CytB мтДНК 
получены новые знания о материнской изменчивости и генетическом раз-
нообразии российских пород овец. 

Разнообразие гаплотипов в российских популяциях овец (Hd = 0,400-
1,000) было сопоставимо со значениями, полученными в других исследова-
ниях на тибетских (Hd = 0,464-1,000) (31) и марокканских овцах (Hd = 0,963-
0,996) (53). Нуклеотидное разнообразие (π = 0,0000-0,00760) оказалось не-
сколько ниже, чем у мексиканских (π = 0,00041-0,90000) (54) и мароккан-
ских овец (π = 0,01330-0,02260) (53), и близко к значениям, полученным у 
тибетских овец (π = 0,00100-0,00600) (31). Следовательно, генетическое и 
нуклеотидное разнообразие российских овец не сильно отличалось от зна-
чений, представленных ранее, что может косвенно свидетельствовать об 
адекватности нашего подхода к расчетам показателей. 

Согласно результатам анализа AMOVA, генетическое разнообразие 
в основном определяло внутрипородные различия (90,55 %). Мы получили 
результаты, схожие с данными J.A. Oliveira с соавт. (55), которые сообщали, 
что 91,54 % генетической вариации было обусловлено внутрипородными 
различиями у бразильских овец, выращенных в штате Мату-Гросу-ду-Сул 
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(Mato Grosso do Sul). 
На основе нуклеотидной последовательности мтДНК были опреде-

лены четыре гаплогруппы овец, включая A, B, C и D (18-21, 23). Наиболее 
распространенными среди локальных российских пород овец оказались 
гаплогруппы В и А, характерные для овец европейского и азиатского про-
исхождения. Такой результат был ожидаем и согласуется с данными, полу-
ченными ранее N.J. Wood с соавт. (19), S. Hiendleder с соавт. (20) и 
J.R. Meadows с соавт. (25). В 1996 году N.J. Wood с соавт. (19) идентифици-
ровали две гаплогруппы (А и В) у домашних овец из Новой Зеландии, при-
чем в азиатских популяциях преобладала гаплогруппа А. В 1998 году 
S. Hiendleder с соавт. (20) охарактеризовали выявленные гаплогруппы как 
азиатский (гаплогруппа А) и европейский (гаплогруппа В) тип происхожде-
ния. Гаплогруппа В преобладала среди европейских пород, находясь в то же 
время в меньшинстве в Восточной Азии. В 2011 году J.R. Meadows с соавт. 
(25) получили схожие результаты: наиболее распространенными оказались 
гаплогруппы A и B (∼ 89 %). У гаплогруппы А наблюдалась высокая частота 
встречаемости (∼ 77 %) на Индийском субконтиненте, в то время как в 
Европе ее частота составляла менее 10 %. Линия B, напротив, встречалась 
в основном в Европе, с самой высокой частотой (> 90 %) — в Юго-Запад-
ной Европе. 

В нашем исследовании среди местных российских пород овец также 
была обнаружена гаплогруппа С. Как и в более ранней работе (22, 23, 26), 
гаплогруппа С встречалась реже, и было выявлено лишь небольшое число 
особей в Азии и Европе. Кроме того, одно животное из Волгоградской об-
ласти кластеризовалось с гаплогруппой D. В 2006 году M. Tapio с соавт. (23) 
обнаружили гаплогруппу D у одного животного карачаевской породы на 
Северном Кавказе, что свидетельствует о присутствии этого материнского 
типа на территории России.  

Таким образом, проведенный нами анализ полиморфизма гена CytB 
мтДНК домашней овцы показал большое генетическое разнообразие рос-
сийских пород овец. Были обнаружены четыре гаплогруппы (А, В, С и D), 
что можно объяснить широким ареалом исследуемых животных. Кроме 
того, разнообразие представленных гаплогрупп (в том числе присутствие 
азиатского и европейского филогенетического корня) косвенно указывает 
на миграцию домашних овец на территории Евразии, включая Российскую 
Федерацию, в двух направлениях.  
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A b s t r a c t  
 

Analysis of mitochondrial DNA (mtDNA) polymorphism is one of the most effective modern 
approaches to assess the genetic diversity of livestock species. The mtDNA sequencing is the most 
efficient approach for identifying mtDNA haplogroups in sheep (Ovis aries). Although this approach 
is widely used abroad, a systematic and comprehensive study of Russian sheep breeds with its aid has 
not yet been conducted. In this work, we analyzed the polymorphism of the complete sequence of the 
cytochrome b (CytB) gene in Russian sheep breeds of various origins. For the first time, we established 
the belonging of sheep from 25 Russian breeds to haplogroups and showed haplotype relationships 
between coarse wool, fine wool and semi-fine wool sheep breeds based on the analysis of polymorphism 
of the mitochondrial cytochrome b gene. The maternal variability of a wide range of local sheep breeds 
in comparison with transboundary breeds was assessed. In this research, we aimed to evaluate genetic 
diversity and to determine the haplotype variability and haplogroup belonging of Russian local sheep 
breeds based on the CytB gene sequences. The study was performed on 106 samples from 25 Russian 
sheep breeds in 2020-2021. Tissue samples (ear notches) were retrieved from the biological collection 
“Bank of genetic material of domestic and wild animal species and poultry” (registered by the Ministry 
of Education and Science of the Russian Federation No. 498808), which is established and maintained 
at the Ernst Federal Research Center for Animal Husbandry. The final study sample included nine 
fine-wool breeds, including Baikal (n = 3), Dagestan Mountain (n = 4), Groznensk (n = 5), Kulundin 
(n = 5), Manych Merino (n = 5), Salsky (n = 5), Soviet Merino (n = 3), Stavropol (n = 5) and 
Volgograd (n = 5); five semi-fine wool breeds, including Altai mountain(n = 5), Kuibyshev (n = 1), 
North Caucasian meat-wool (n = 5), Russian long-haired (n = 3) and Tsigai (n = 2); eleven coarse-
wool breeds, including Romanov (n = 3), Andean black (n = 5), Buubei (n = 5), Karakul (n = 3), 
Karachaev (n = 5), Kuchugur (n = 3), Lezgin (n = 5), Tushin (n = 5), Tuva short-fat-tailed (n = 4), 
Edilbai (n = 5) and Kalmyk (n = 5). The complete sequences of the CytB gene of the studied sheep 
breeds were determined using the next generation sequencing (NGS) technology. To achieve this goal, 
three overlapping mtDNA fragments (overlapping region of more than 290 bp) with lengths of 6500, 
5700, and 6700 bp were amplified. The obtained polymerase chain reaction (PCR) products were used 
to prepare libraries, which were then sequenced by the method of paired terminal reads of 300 bp each 
with a MiSeq System Sequencer (Illumina, Inc., USA). The CytB gene sequence was recovered from 
the complete mtDNA sequence after alignment, which was performed using the MUSCLE algorithm 
in the MEGA 7.0.26 software. All studied breeds had high haplotype (HD = 0.400-1,000) and nucle-
otide diversity (π = 0.00058-0.00760). In total, we identified 82 haplotypes. Tuva short-fat-tailed sheep 
breed was represented by only one haplotype. The AMOVA results showed that genetic diversity was 
mainly determined by intrabreed differences (90.55 %). Four haplogroups including A, B, C and D 
were identified in the study sample. Such a haplogroup diversity might be explained by a wide geo-
graphical range of habitats of the studied animals. The most frequent haplogroups in Russian local 
sheep breeds were B (n = 64) and A (n = 34), which are typical for sheep of European and Asian 
origin respectively. Seven animals were assigned to haplogroup C, and haplogroup D was represented 
by one animal. The results contribute to a deeper understanding of the processes of migration and 
settlement of domestic sheep in Eurasia.  
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