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Проведена оценка генетической структуры и генетического разнообразия кыргызского горного ме-
риноса с использованием микросателлитных локусов ДНК. В исследование включены 109 овец
данной породы, разводимых в трех государственных племенных заводах (ГПЗ): ГПЗ “Оргочор”
(Иссык-Кульская обл.), ГПЗ “Катта-Талдык” (Ошская обл.) и ГПЗ им. М.Н. Лущихина (Таласская
обл.). В 12-ти исследованных локусах (McM042, INRA006, McM527, ETH152, CSRD247, OarFCB20,
INRA172, INRA063, MAF065, MAF214, INRA005, INRA023) было идентифицировано 126 аллелей.
Число аллелей в каждом локусе варьировало от 6 до 16, при среднем значении 10.500 ± 0.957 аллелей
на локус. Определены 67 редких аллелей (с частотой встречаемости менее 5.0%), что составляет
53.2% от общего количества выявленных аллелей. Наибольшее число аллелей наблюдалось в ауто-
сомных локусах: INRA023 (12 аллелей), INRA005 (13 аллелей), OarFCB20 и INRA063 (по 14 алле-
лей), CSRD247 (16 аллелей). Результаты оценки популяционных параметров, включая эффектив-
ное число аллелей (Ne = 4.556 ± 0.394), уровень наблюдаемой (Ho = 0.731 ± 0.023) и ожидаемой (He =
= 0.761 ± 0.021) гетерозиготности позволяют сделать заключение о высоких значениях генетическо-
го разнообразия исследуемой выборки овец породы кыргызский горный меринос и ее значитель-
ном генетическом потенциале.
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В Кыргызской Республике 65% коренного на-
селения проживает в сельской местности в услови-
ях средне- и высокогорья и в силу климатических
условий занимается животноводством, в основ-
ном – разведением овец. По последним статисти-
ческим данным, поголовье овец и коз в республи-
ке составляет более 6.1 млн голов, или 42.5% от
всех видов поголовья скота и домашней птицы, и
занимает первое место по количеству поголовья
среди домашних сельскохозяйственных живот-
ных [1]. Среди различных пород овец по направ-
лению продуктивности, поголовье тонкорунных
овец составляет более 110 тыс. голов. В стадах пле-
менных хозяйств по республике насчитывается бо-
лее 16 тыс. племенных особей породы кыргызский
горный меринос (КГМ). Сохранившийся гено-
фонд представляет собой уникальную ценность и
является государственным достоянием Кыргыз-
ской Республики. Кыргызский горный меринос

уникален тем, что является продолжением кыр-
гызской тонкорунной породы, которая была со-
здана в 1956 г. и за все последующие годы прохо-
дила этапы своего дальнейшего совершенствова-
ния (рис. 1).

Завоз в республику из Австралии баранов-произ-
водителей и ярок породы австралийский меринос и
их использование в стадах фермерских племенных
заводов в 2005 г. позволило создать стадо нового ка-
чественного уровня, которое и получило название
кыргызский горный меринос. В селекционном про-
цессе применялись методы чистопородного разве-
дения, поглотительного и реципрокного скрещива-
ния. Разведение овец желательного типа в пле-
менных стадах велось с применением не только
традиционного генеалогического метода, но и за
счет отбора по фенотипическим свойствам. В ре-
зультате, через селекционный отбор прошло более
16 тыс. овец, сохранились только те особи, кото-

УДК 636.1.082:575(571.56)

ГЕНЕТИКА
ЖИВОТНЫХ



90

ГЕНЕТИКА  том 59  № 1  2023

ИСАКОВА и др.

рые соответствовали требуемым показателям по
своим адаптивным свойствам, настригу шерсти,
качеству шерстного покрова и по живой массе [2].
Овцы данной породы производят тонкорунную
шерсть и мясо высочайшего качественного уров-
ня, оставаясь почти полностью на круглогодовом
пастбищном содержании благодаря адаптивной
приспособленности к высокогорным экстре-
мальным условиям [2].

Высокое качество шерсти и ее ценность дости-
гаются в первую очередь благодаря правильно
выстроенной селекционной программе, а также
использованию в этих целях новейших эффек-
тивных технологий. В Кыргызстане же селекция
сельскохозяйственных животных проводится, в
основном, старыми традиционными методами.
При этом современный и высокоэффективный
методы – оценка генотипа животных с использова-
нием ДНК-маркеров – начал применяться относи-
тельно недавно и до сих пор не является широко
распространенной практикой [3]. Обобщение и
анализ данных научной литературы показывают,
что в настоящее время для решения селекцион-

но-племенных задач, связанных с определением
породной принадлежности, происхождения по-
томков, их генетического полиморфизма и ассо-
циации с продуктивностью животных активно
используются микросателлитные локусы STR
(Short Tandem Repeat) [3–8].

В этой связи, оценка внутрипопуляционного
генетического разнообразия кыргызского горно-
го мериноса на основании анализа STR будет спо-
собствовать определению основ самобытности дан-
ной породы овец, т. к. ранее подобные исследова-
ния не проводились. Кроме того использование в
селекции современных молекулярно-генетических
методов может предоставить важную информацию,
которая ляжет в основу алгоритмов и схем для под-
держания внутрипородного генетического разно-
образия, а также сохранения генетической иден-
тичности данной породы и корректировки в се-
лекционно-племенных программах. В этих целях
в перспективе планируется проведение ряда ме-
роприятий по совершенствованию племенных
качеств овец породы кыргызский горный меринос.
Поэтому работа по оценке внутрипопуляционного

Рис. 1. Баран-производитель из Государственного племенного завода им. М.Н. Лущихина (сверху); оценка руна тон-
корунной шерсти (внизу, слева); белый цвет жиропота у баранчика (внизу, справа).
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генетического разнообразия кыргызского горно-
го мериноса характеризуется высоким уровнем
оригинальности и является передовой.

Таким образом, цель данного исследования –
оценка генетической структуры и генетического
разнообразия кыргызского горного мериноса с
использованием микросателлитных локусов ДНК.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Биологическим материалом для молекулярно-

генетического исследования послужили образцы
крови овец породы КГМ, взятые у взрослого по-
головья – 109 животных, разводимых в трех госу-
дарственных племенных заводах (ГПЗ): “Оргочор”
(село Оргочор, Джеты-Огузский р-н, Иссык-
Кульская обл.) – 29 животных, “Катта-Талдык”
(село Баш-Булак, Карасуйский р-н, Ошская обл.) –
35 животных, ГПЗ им. М.Н. Лущихина (село
Джоон-Тюбе, Кара-Буринский р-н, Таласская
обл.) – 45 животных.

Выделение ДНК проводилось методом фенол-
хлороформной экстракции [9]. Образцы были гено-
типированы по 12-ти микросателлитным локусам,
рекомендованным Международным обществом
генетики животных (ISAG, International Society for
Animal Genetics): McM042, INRA006, McM527,
ETH152, CSRD247, OarFCB20, INRA172, INRA063,
MAF065, MAF214, INRA005, INRA023, – и полспе-
цифичному локусу AMEL.

Генотипирование проводилось с использовани-
ем набора реагентов для мультиплексного анализа
COrDIS Sheep (ООО “ГОРДИЗ”, РФ) согласно ре-
комендациям производителя. Для корректного
определения генотипа у исследуемых животных
(физического размера ампликона в пн) был ис-
пользован образец с контрольным генотипом,
включенным в набор COrDIS Sheep. Анализ ре-
зультатов ПЦР проводился методом капиллярного
высокоразрешающего электрофореза с использо-
ванием автоматического генетического анализато-
ра 3500 Applied Biosystems (ThermoFisher, США).

Статистическую обработку данных проводили
с использованием программы GenAIEx v.6.503
[10]. Были рассчитаны следующие показатели:
среднее число аллелей на локус (Na), эффектив-
ное число аллелей (Ne), уровни ожидаемой (He) и
наблюдаемой (Ho) гетерозиготности, коэффициент
FIS [11]. Коэффициенты информационного поли-
морфизма PIC (рolymorphism information content)
были рассчитаны с использованием веб-прило-
жения Gene-Calc [12].

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
Современная порода овец КГМ обнаруживает

высокий уровень внутрипородной генетической
вариабельности – в 12-ти исследованных микро-

сателлитных локусах, расположенных на аутосо-
мах, было идентифицировано 126 аллелей. Число
аллелей в каждом локусе варьировало от 6 до 16,
при среднем значении 10.500 ± 0.957 аллелей на
локус. Наибольшее число аллелей наблюдалось в
аутосомных локусах: INRA023 (12 аллелей),
INRA005 (13 аллелей), OarFCB20 и INRA063 (по
14 аллелей), CSRD247 (16 аллелей), табл. 1.

Определены 67 редких аллелей (с частотой
встречаемости менее 5.0%), что составляет 53.2%
от общего количества выявленных аллелей, табл. 1.
Наибольшее количество редких аллелей выявлено
для STR: CSRD247 (10 аллелей, суммарный про-
цент распространенности – 18.3%), INRA023
(8 аллелей, 12.8%), INRA005 (7 аллелей, 21.1%),
INRA006 (7 аллелей, 12.8%), MAF214 (7 аллелей,
12.8%) и OarFCB20 (7 аллелей, 11.9%).

Установлено, что для некоторых STR-локусов
с большим числом наблюдаемых аллелей харак-
терны относительно невысокие значения такого
показателя, как число эффективных аллелей (Ne),
табл. 2. Данное явление объясняется наличием в
локусах редких аллелей с частотой встречаемости
менее 5.0%. В частности, более половины всех
идентифицированных аллелей относилось к дан-
ному типу. Число эффективных аллелей значи-
тельно варьировало – от 2.831 (INRA172) до 6.673
(INRA023), при среднем значении 4.556 ± 0.394
аллелей на локус.

Показатель наблюдаемой гетерозиготности Ho
находился в диапазоне от 0.606 (MAF214) до 0.853
(OarFCB20), при среднем значении 0.731 ± 0.023.
Для локусов ETH152, INRA172 и OarFCB20 пока-
затель Ho был выше предполагаемого He (табл. 2).

Распределение показателя H-ind, характеризую-
щего совокупный процент (частоту) гетерозигот-
ных генотипов для особей по исследуемым 12-ти
STR представлено на рис. 2. Значение показателя
H-ind, которое составило в среднем 0.731 ± 0.130,
позволяет заключить, что исследуемые локусы
являются высокополиморфными для данной вы-
борки животных. Нарушение генетического рав-
новесия выявлено по микросателлитным локусам
INRA006 (ChiSq = 72.00, DF = 45, p < 0.01) и
MAF214 (ChiSq = 67.90, DF = 45, p < 0.05). Однако
при введении поправки на множественные срав-
нения данные различия нивелировались. Для
остальных STR статистически значимых откло-
нений от равновесия Харди–Вайнберга (HWE) не
выявлено (p > 0.05).

Величина PIC определяется способностью
STR-локуса устанавливать полиморфизм в попу-
ляции в зависимости от числа обнаруживаемых
аллелей и распределения их частот [13]. Таким об-
разом, PIC зависит от числа известных аллелей, а
также распределения их частот и, тем самым, экви-
валентен генетическому разнообразию. Результаты
расчетов показали, что для всех локусов показа-
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Таблица 1. Аллели, идентифицированные в экспериментальной выборке овец породы КГМ

Примечание. # – RefSeq: GCF_016772045.1 (Ovis aries, Rambouillet), * – отмечены редкие аллели с частотой встречаемости
<5.0%, ** – отмечены аллели с частотой встречаемости ≥30.0%.

STR Локализация#

(хромосома)
Аллели

CSRD247 14 209*/211*/213/215*/217*/223/225*
227**/229/231/233*/235*/237*/239
241*/243*

ETH152 3 186**/188/190/192/198*/200*

INRA005 10 113*125/127/129*/131/133*/135/
137*/139*/141/143*/145/147*

INRA006 1 110**/112*/114*/116/118*/120*/
124*/126*/132/134*

INRA023 3 192*/198/200/202/204/206/208*/
210*/212*/214*/216/218*

INRA063 14 167*/169/171/173*/175**/177/179*/
183/187*/189/195*/197*/199*/201*

INRA172 22 126/144*/154**/156*/158*/160/162*/
164/166*/168*

MAF065 15 123*/125**/127**/129/131*/135/137*

MAF214 16 183*/187/189**/191/221*/223*/225*/
255*/261*/269*

McM042 9 81/87**/89/95/97*/99/103*

McM527 5 158*/164/166**/168/170/172/176*

OarFCB20 2 77*/83*/87/89**/91/93/95*/99/101/
103*/105/107*/111*/113*

Таблица 2. Генетическая характеристика овец породы КГМ по 12-ти STR-локусам

Примечание. Na – количество выявленных аллелей, Ne – количество эффективных аллелей, Ho – наблюдаемая гетерозигот-
ность, He – ожидаемая гетерозиготность, PIC – величина информационного полиморфизма, FIS – индивидуальный индекс
фиксации.

STR Na Ne Ho He PIC FIS

CSRD247 16 5.690 0.807 0.824 0.806 0.021
ETH152 6 3.375 0.706 0.704 0.654 –0.004
INRA005 13 6.384 0.835 0.843 0.828 0.010
INRA006 10 3.236 0.661 0.691 0.650 0.044
INRA023 12 6.673 0.752 0.850 0.835 0.115
INRA063 14 5.322 0.807 0.812 0.799 0.006
INRA172 10 2.831 0.661 0.647 0.624 –0.021
MAF065 7 3.443 0.679 0.710 0.656 0.043
MAF214 10 3.100 0.606 0.677 0.638 0.106
McM042 7 4.420 0.697 0.774 0.742 0.099
McM527 7 4.489 0.706 0.777 0.746 0.091
OarFCB20 14 5.708 0.853 0.825 0.809 –0.034

Среднее значение: 4.556 0.731 0.761 0.732 0.040
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тель PIC превышает значение 0.5, что свидетель-
ствует об их высокой информативной ценности
для выявления генетических различий между жи-
вотными. Наибольшие показатели PIC имели STR:
CSRD247 (0.806), OarFCB20 (0.809), INRA005
(0.828) и INRA023 (0.835). Наименьшие значения
показателя информативности отмечались у локу-
сов INRA172 (0.624) и MAF214 (0.638).

FIS – индивидуальный индекс фиксации, ко-
торый указывает на редукцию гетерозиготности
из-за неслучайного спаривания и означает меру
отклонения генотипических частот от таковых
при HWE внутри субпопуляций с точки зрения не-
достатка или избытка гетерозигот. При FIS > 0 имеет
место дефицит гетерозиготных особей (родствен-
ное спаривание) – показано для 9 из 12 STR-ло-
кусов – CSRD247, INRA005, INRA006, INRA023,
INRA063, MAF065, MAF214, McM042 и McM527,
а при FIS < 0 – избыток гетерозигот (неродственное
спаривание) – показано для ETH152, INRA172 и
OarFCB20. Наибольшие рассчитанные значения
коэффициента FIS были показаны для STR
McM527 (0.091), McM042 (0.099), MAF214 (0.106)
и INRA023 (0.115), при среднем значении 0.040 ±
± 0.015. Среднее значение FIS позволяет сделать
заключение о наличии незначительного сдвига в
сторону процессов инбридинга.

Нами проведен сравнительный анализ пара-
метров Na и He для КГМ и овец тонкорунных по-
род, разводимых в Казахстане [14], России [15],
Пакистане [16] и Польше [17], табл. 3.

Установлено, что для КГМ среднее значение
параметра Na (в контексте исследуемых в данной

работе STR-локусов) было максимальным в срав-
нении с результатами других исследователей.
Данный факт может свидетельствовать как о зна-
чительной полиморфности анализируемых нами
локусов, так и о существенно высоком генетическом
разнообразии изучаемой выборки КГМ. Высокие
показатели генетического разнообразия КГМ на-
прямую связаны с многоступенчатыми селекци-
онными процессами, которым подверглась дан-
ная порода на протяжении конца XX в.–начала
XIX в. Предположительно, существенный каче-
ственный вклад в совершенствование овец КГМ
внес процесс углубленной внутрипородной се-
лекции и скрещивания кыргызской тонкорунной
овцы с импортными австралийскими мериноса-
ми. На данный момент порода КГМ включает
пять заводских типов и 23 заводские линии, раз-
личающихся по некоторым хозяйственно полез-
ным признакам (живая масса, мясные свойства,
технологические свойства шерсти, длина волокон,
густота волокон), а также на основании комплекс-
ного сочетания признаков [2]. Таким образом, зна-
чительное генетическое разнообразие КГМ –
следствие грамотных селекционных процессов на
протяжении длительного времени.

Рассчитанный показатель Ho также оказался
одним из самых больших и был сопоставим со
значениями, полученными для пород Велико-
польская (Польша), Олкуска (Польша), Каил
(Пакистан) и Казахская тонкошерстная (Казах-
стан) [14, 16, 17]. В то же время порода овец КГМ
не стала исключением в контексте среднего зна-
чения FIS – для 12 из 15 тонкорунных пород овец
(не включая КГМ) показан сдвиг в сторону про-

Рис. 2. Информация о совокупности гетерозиготных генотипов по 12-ти STR-локусам для каждой особи.
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цессов инбридинга. Однако для КГМ это смеще-
ние не носит такого серьезного характера как, на-
пример, для пород Кулундинская и Сальская
(Россия) [15].

Проблема сохранения генетических ресурсов
домашних животных – одна из самых актуальных
в мире. Для сохранения и поддержания на высоком
уровне генетического разнообразия и эффективно-
го использования малочисленных стад предложены
различные алгоритмы. Установлено, что при раз-
делении крупной популяции на субпопуляции,
среди которых сохраняется обмен единичными
особями (например баранами-производителями
или ремонтными баранами), устойчивость системы
в целом повышается, и потери аллелей не происхо-
дит [18]. В контексте проводимых исследований
важным и актуальным их продолжением должен
стать анализ субпопуляционной подразделенно-
сти данной выборки КГМ, т. к. своевременный
обмен биологическим материалом между пле-
менными заводами и специлистами, профессио-
нально занимающимися разведением данной по-
роды овец, будет способствовать поддержанию
генетического разнообразия породы в целом.

Таким образом, по результатам оценки сред-
него числа аллелей на локус (Na = 10.500 ± 0.957),
эффективного числа аллелей (Ne = 4.556 ± 0.394),
уровней наблюдаемой (Ho = 0.731 ± 0.023) и ожи-
даемой (He = 0.761 ± 0.021) гетерозиготностей
можно сделать вывод о высоких значениях гене-
тического разнообразия исследуемой выборки
овец породы кыргызский горный меринос и ее
значительном генетическом потенциале. Однако
положительные значения индекса фиксации FIS для
девяти из 12-ти STR-локусов указывают на незна-
чительное смещение генетического равновесия в
сторону процессов инбридинга (FIS = 0.040 ± 0.021),
не имеющего на данный момент критического
значения. В то же время коэффициенты инфор-
мационного полиморфизма (PIC = 0.732 ± 0.082)
для всех локусов имели высокие значения, более
70% всех генотипов по анализируемым локусам
находились в гетерозиготном состоянии.

Сравнительный анализ результатов молеку-
лярно-генетического исследования кыргызского
горного мериноса, разводимого в государствен-
ных племенных заводах Кыргызстан, с данными
аналогичных исследований других тонкорунных

Таблица 3. Генетическая характеристика выборок овец тонкорунных пород по результатам генотипирования
STR-локусов

Примечание. * – среднее значение FIS > 0 (в совокупности по всем STR-локусам), ** – среднее значение FIS < 0 (в совокуп-
ности по всем STR-локусам).

Порода (n) STR Na Ho Ссылка

Казахстан
казахский архарский меринос* (15) 12 7.08 ± 0.64 0.678 ± 0.051  [14]
казахская тонкошерстная* (15) 7.92 ± 0.56 0.744 ± 0.048

Россия
грозненская* (30) 11 9.00 ± 1.14 0.540 ± 0.089  [15]
ставропольская* (32) 9.20 ± 0.92 0.575 ± 0.061
манычский меринос* (30) 8.20 ± 0.90 0.647 ± 0.055
советский меринос* (23) 8.00 ± 0.75 0.651 ± 0.060
сальская* (30) 8.50 ± 0.92 0.512 ± 0.089
волгоградская* (30) 8.90 ± 1.22 0.525 ± 0.082
дагестанская горная* (30) 9.00 ± 1.07 0.560 ± 0.079
забайкальская тонкорунная** (30) 8.90 ± 0.77 0.891 ± 0.018
кулундинская* (30) 7.20 ± 0.98 0.489 ± 0.095

Пакистан
каил* (47) 11 5.27 ± 1.49 0.766 ± 0.248  [16]

Польша
старопольский меринос* (93) 11 7.18 ± 1.94 0.663 ± 0.167  [17]
олкуска** (88) 5.64 ± 1.29 0.689 ± 0.138
великопольская* (100) 7.82 ± 2.23 0.710 ± 0.065

Кыргызстан
кыргызский горный меринос* (109) 12 10.50 ± 0.96 0.731 ± 0.023 –
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пород овец, позволяют сделать заключение о его
значительном генетическом разнообразии.

По результатам проведенного исследования
очевидно, что для сохранения кыргызского гор-
ного мериноса и поддержания оптимального
уровня генетического разнообразия должен быть
проведен контроль параметров генетической струк-
туры субпопуляций. Данные исследования будут
проведены в ближайшей перспективе.

Исследование выполнено при финансовой
поддержке Министерства образования и науки
Кыргызской Республики в рамках Научного про-
екта “Использование молекулярно-генетических
методов исследований и создание информацион-
ных ресурсов для интенсификации селекции овец
в Кыргызской Республике”.

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

Авторы заявляют, что у них нет конфликта ин-
тересов.
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Genetic Diversity Research in the Population
of the Kyrgyz Mountain Merino Using Microsatellite Loci
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The aim was to ascertain genetic structure and diversity of Kyrgyz mountainous merino via microsatellite
DNA markers. We analyzed DNA samples of 109 Kyrgyz mountaneous merino specimens, bred in three state
breeding factories (STB), including “Orgochor” in the Issykul Province, “Katta-Taldyk” in the Osh Province
and STB named after Luschikhin in the Talas Province. We identified 126 alleles in 12 microsatellite loci
(McM042, INRA006, McM527, ETH152, CSRD247, OarFCB20, INRA172, INRA063, MAF065,
MAF214, INRA005, INRA023). There were 6 to 16 alleles in each locus (mean 10.500 ± 0.957 alleles per lo-
cus). We identified 67 rare alleles (prevalence less than 5.0%), which made 53.2% of all alleles found. The
greatest number of alleles were found in INRA023 (12 alleles), INRA005 (13 alleles), OarFCB20 and
INRA063 (14 in each) and CSRD247 (16 alleles) autosomal loci. Based on the mean number per locus (Na =
= 10.500 ± 0.957), number of efficient alleles (Ne = 4.556 ± 0.394), the observed (Ho = 0.731 ± 0.023) an
expected (He = 0.761 ± 0.021) heterozygosity, we conclude high genetic diversity of the selected sheep sample
attributed to Kyrgyz mountainous merino and its significant genetic potential.

Keywords: Kyrgyz mountain merino, DNA, microsatellite markers, genotyping.


