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Изучены микросателлитные профили и воспроизводительные признаки полутонкорун-
ных овец печорской популяции. Цель исследования  – выявление возможных взаимосвязей 
STR-маркеров с генами или их комплексами, контролирующими генетическую изменчивость 
признаков приспособленности полутонкорунных овец в условиях Приполярья. Генетиче-
ские анализы выполнены с использованием набора реагентов COrDIS Sheep по 12 локусам и 
маркеру пола AMEL. Результаты генотипирования обработаны в программах Structure Ver- 
sion 2.3.4 и GenAlEx 6.5. Весь массив генотипированных овец c учетом породности разделен на 
две группы. К первой отнесены помеси ‘печорская породная группа × ромни-марш’, ко второй –  
помеси ‘печорская породная группа × ромни-марш × куйбышевская порода’. Массив данных 
в программе Structure Version  2.3.4 подразделили на четыре кластера при пороге вероятно-
сти  ≥ 0,75. Животных, вероятность членства которых в одном кластере не достигла порогово-
го уровня, объединили в нулевой (сборный) кластер. Генетическая дистанция между первой и 
второй группами составила 0,015. Первая группа представлена полилокусными генотипами, 
отнесенными к трем кластерам, вторая группа  – полилокусными генотипами, разделенны-
ми на пять кластеров. Минимальные генетические дистанции по Райту и Нею (несмещенная 
оценка) установили между нулевым и первым кластерами. Величина данных показателей для 
первого и второго кластеров составила: FST = 0,047, uDN = 0,354. Между первым и третьим, 
третьим и четвертым кластерами генетические дистанции были максимальными. Внутри пер-
вой и второй групп достоверных различий по показателям фертильности между особями раз-
ных кластеров не установлено. Различия особей второй группы четвертого кластера с особями 
первой группы первого кластера по возрасту первого окота, молочности, темпу размножения 
и интенсивности роста ягнят до отъема были достоверными соответственно при р ≤ 0,001, 
р ≤ 0,01, р ≤ 0,01, р ≤ 0,05. Несмотря на невысокую генетическую дистанцию между первой и 
второй группами по микросателлитам, разница между ними по среднему возрасту первого яг-
нения, темпу размножения и интенсивности роста приплода до отбивки была достоверной при 
р ≤ 0,05, р ≤ 0,01 и р ≤ 0,05. Выявлено, что скрещивание овец печорской популяции с куйбы-
шевской породой оказало отрицательный эффект на некоторые показатели фертильности овец 
и интенсивность роста приплода в подсосный период. Для получения более определенных 
выводов о взаимосвязи полиморфизма микросателлитов с селективными признаками необхо-
димо увеличение численности выборок.
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Microsatellite profiles and some reproductive traits of semi-fine-wool sheep of the Pechora popu-

lation were studied. The purpose of the study was to identify possible relationships between STR mar-
kers and genes or their complexes that control genetic variability of adaptability traits in semi-fine-wool 
sheep in the Near Arctic. Genetic analyses were performed using the COrDIS Sheep reagent kit for 12 
loci and the AMEL sex marker. The genotyping results were processed in the Structure Version 2.3.4 
and GenAlEx 6.5 programs. The entire array of the genotyped sheep was divided into two groups by 
breed. The first group included crossbreeds of the ‘Pechora breed group × Romney Marsh’, the second 
group included three-breed crossbreeds of the ‘Pechora breed group × Romney Marsh × Kuibyshev 
breed’. The data array in the Structure Version 2.3.4 program was divided into four clusters with a 
probability threshold of  ≥ 0.75. Animals whose probability of membership in one cluster did not reach 
the threshold level were combined into a "zero" (composite) cluster. The genetic distance between 
groups 1 and 2 was 0.015. The first group is represented by polylocus genotypes assigned to three 
clusters; the second group is represented by polylocus genotypes assigned to five clusters. The mini-
mum genetic distances according to Wright and Nei (unbiased estimate) were established between the 
zero and first clusters.  The value of these indicators for the first and second clusters was FST = 0.047,  
uDN = 0.354. Between the first and third clusters, the third and fourth clusters genetic distances were 
maximum. Within groups 1 and 2, no reliable differences in fertility indicators between individuals of 
different clusters were found. Differences between the individuals of the second group of the fourth 
cluster and the individuals of the first group of the first cluster in the age of first lambing, milk produc-
tion, reproduction rate and intensity of lamb growth before weaning were reliable at p ≤ 0.001, p ≤ 0.01,  
p ≤ 0.01, p ≤ 0.05, respectively. Despite the low genetic distance between the first and second groups 
by microsatellites, the difference between them in the average age of first lambing, reproduction rate 
and intensity of offspring growth before weaning was reliable at p ≤ 0.05, p ≤ 0.01 and p ≤ 0.05, re-
spectively. Crossbreeding of the Pechora population sheep with the Kuibyshev breed had a negative 
effect on some indices of sheep fertility and the intensity of offspring growth during the suckling pe- 
riod. To obtain more definite conclusions on the relationship between microsatellite polymorphism 
and some selective traits of sheep, it is necessary to increase the number of samples.
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ВВЕДЕНИЕ

Идентификация локусов количественных 
признаков (Quantitative Trait Loci, QTL) и ге-
нов-кандидатов создает предпосылки для по-
вышения эффективности селекции и успеш-
ной акклиматизации животных в новых эко-
логических условиях [1]. Основными мето-
дами поиска и идентификации селективно 
важных генов являются полногеномные ис-
следования ассоциаций молекулярной струк-
туры ДНК с целевыми признаками (ПГИА; 
Genome Wide Assotiation Stady, GWAS) и 
анализ неравновесия по сцеплению (Linkage 
Disequilibrium, LD).

Успешное использование этих методов и 
SNP полиморфизма (Single Nucleotide Poly-
morphism) позволило накопить достаточный 
объем информации и создать базу данных 
QTL и генов, контролирующих изменчивость 
многих количественных и бинарных при-
знаков у овец1, 2 [2–4]. Прогресс технологии 
секвенирования и использование однонукле-
отидного полиморфизма ДНК, по существу, 
обусловили вытеснение других методов и ти-
пов молекулярных маркеров в исследовании 
механизмов генетического контроля количе-
ственной изменчивости. Тем не менее в этой 
проблематике осталось немало областей, где 
применение других молекулярных маркеров 
и методов генетического анализа сохраняет 
свою актуальность.

Особый интерес в этой связи представля-
ют микросателлиты [5], которые благодаря 
высокому полиморфизму, производительно-
сти и доступности анализа широко приме-
няются в практике генотипирования племен-
ных животных при оценке корректности их 
родословных. К  настоящему времени нако-
плен обширный по объему и разнообразию 
материал, который можно использовать для 
анализа ассоциаций STR-маркеров с целевы-
ми признаками.

Ранее с помощью микросателлитов нами 
был проведен поиск маркеров утраченного 
генофонда аборигенной северной короткото-
щехвостой овцы [6], исследованы взаимосвя-
зи гетерозиготности по STR-локусам с фер-
тильностью овец [7].

Цель данного исследования состоит в 
дальнейшем анализе возможной связи поли-
морфизма микросателлитов с генетической 
изменчивостью некоторых воспроизводи-
тельных признаков полутонкорунных овец в 
Приполярной зоне.

МАТЕРИАЛ И МЕТОДЫ

Исследовался полиморфизм микросател-
литов у кроссбредных печорских полутон-
корунных овец в типе ромни-марш. История 
создания стада животных детально изложена 
в [6]. Генетико-популяционная характеристи-
ка выборки овец получена по результатам 
генотипирования 48  овцематок по 12  STR-
локусам. Общая численность овцематок, ис-
пользованных для характеристики кластеров 
и породных групп по признакам продуктивно-
сти, составила 45 гол. Трех овцематок, охарак-
теризованных только по результатам первого 
ягнения, исключили из анализа. Всего число 
учтенных ягнений овцематок, исключая пер-
вое, составило 101 (∑ni). Информацию о про-
исхождении, возрасте, дате ягнения, плодови-
тости и других биологически и хозяйственно 
ценных признаках животных получили из 
данных зоотехнического и племенного учета 
за 2010–2020 гг.

ДНК выделяли из тканей ушных раковин, 
отсеченных во время мечения животных и по-
мещенных в 96%-й ректификованный этило-
вый спирт. Анализы в 2020–2022 гг. выполни-
ла лаборатория ООО «ГОРДИЗ»3 с использо-
ванием набора реагентов COrDIS Sheep4, ре-
комендованного Международным обществом 
генетики животных (International Society of 

1Animal QTL Database. URL: https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/index.
2Свидетельство о государственной регистрации базы данных №  2020620869. База данных для хранения и быстрого 

доступа к результатам полногеномных и региональных исследований ассоциаций / Шашкова Т.И., Аульченко Ю.С.; право-
обладатель: Новосибирский государственный университет; заявка № 2020620713; дата поступления 12.05.2020; дата гос. 
регистрации 28.05.2020.

3gordiz.ru
4COrDIS Sheep. Набор реагентов для мультиплексного анализа 12 микросателлитных маркеров и локуса амелогенина 

овец. Инструкция пользователя. URL: https://gordiz.ru/wp-content/uploads/2021/05/instrukcziya-cordis-sheep-140521.pdf.
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Animal Genetics), по 12  локусам (McM042, 
INRA006, McM527, ETH152, CSRD247, 
OarFCB20, INRA172, INRA063, MAF065, 
MAF214, INRA005, INRA023) и маркеру пола 
AMEL.

Генотипированное поголовье включало 
кроссбредных овец печорской породной груп-
пы и их помесей разной «кровности» с бара-
нами ромни-марш (первая группа) и баранами 
куйбышевской породы (вторая группа). В ис-
следованные выборки вошли также живот-
ные, имевшие родственные связи с исчезнув-
шей северной аборигенной короткохвостой 
овцой. Вклады предковых пород в фенотипы 
отдельных особей или средние по группам 
разной породности («кровности») выражали 
в процентах.

Для обработки результатов генотипиро-
вания овец по STR-локусам использовали 
программы Structure Version  2.3.45 и GenAl-
Ex  6.56. Заложенные в программу Structure 
Version  2.3.4 вероятностно-статистические 
модели позволили вычислить вероятности 
принадлежности отдельных генотипов к не-
зависимым, смешанным или метисным ге-
нетически дифференцированным группам 
животных, провести анализ генетической ге-
терогенности популяции при слабом сцепле-
нии и корреляции генов маркерных локусов, 
проанализировать небольшие по численно-
сти выборки и выборки, содержащие геноти-
пы с доминантными, рецессивными и нуле-
выми аллелями [8, 9].

В программе Structure Version  2.3.4 была 
рассчитана апостериорная вероятность от-
несения отдельных полилокусных STR-
генотипов к различным группам (кластерам) 
без введения предварительной информации о 
классификации особей по генеалогии. Ана-
лиз проведен при подразделении генотипи-
рованного по STR-локусам поголовья овце-
маток на два (k = 2) и четыре (k = 4) кластера 
в соответствии с предполагаемым числом 
предковых пород. Для установления принад-
лежности особи к соответствующей группе 

(кластеру) выбрали пороговое значение веро-
ятности в долях единицы (Q), которое соста-
вило ≥ 0,75, а также число кластеров (k). Оп-
тимальное деление всего массива на класте-
ры определили по наличию максимального 
числа особей, членство которых в собствен-
ном кластере достигло или превысило поро-
говую вероятность, а также по соответствию 
числа кластеров количеству предковых по-
род, участвовавших в скрещивании.

В программе GenAlEx 6.5 по всем группам 
провели оценку генетического равновесия по 
Харди–Вайнбергу и рассчитали следующие 
параметры: Na – среднее число аллелей на ло-
кус; Ne – среднее эффективное число аллелей 
на локус; ISh – индекс Шеннона; Ho  – пока-
затель средней наблюдаемой (фактической) 
гетерозиготности; He – оценка средней ожи-
даемой гетерозиготности на локус; uHe – не- 
смещенная оценка средней ожидаемой гете-
розиготности на локус; FIS  – индекс фикса-
ции (инбридинга); FST  – генетическая дис-
танция по Райту; DN – генетическая дистан-
ция по Нею.

Статистическую обработку данных и по-
строение графиков выполняли в программе 
Microsoft Excel.

Породы овец обозначили по первым бук-
вам их названия: С – северная аборигенная, 
П  – печорская породная группа, РМ  – ром-
ни-марш, К  – куйбышевская. Породность 
помесей выражали через вклад каждой по-
роды в генотип (кровность в процентах), 
обозначая его цифрами перед аббревиатурой 
породы. Число учтенных животных обозна-
чили N, число окотов – ni. У объягнившихся 
генотипированных овцематок плодовитость 
(По), начиная со второго ягнения, оценивали 
по количеству живых ягнят за одно ягнение. 
Молочность рассчитывали по приросту при-
плода за первые 20 дней подсосного периода.

По каждому ягнению определяли выжива-
емость приплода по формуле

Вп = Пв/По,

 5Pritchard J.K., Wen X., Falush D. Documentation for structure software: Version 2.3. URL: http://pritch.bsd.uchicago.edu/
structure.html.

6Peakall R., Smouse P.E. GenAlEx 6.5: genetic analysis in Excel. Population genetic software for teaching and research an up-
date // Bioinformatics. 2012. N 28 (19). P. 2537–2539.
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где Вп  – число выживших ягнят к отбивке  
(к 3-месячному возрасту), доли единицы; 
Пв – выживший приплод к отбивке, гол.

Комплексный показатель, обозначенный 
как «темп размножения» (ТР), рассчитывали 
по формуле

ТР = Пв/Вя,

где Пв – среднее количество ягнят, получен-
ных от одной овцематки за одно ягнение,  
к отбивке; Вя – возраст первого ягнения ов-
цематки, лет.

Обозначения статистических показателей 
приводятся по учебному пособию П.Ф.  Ро-
кицкого7.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

В настоящем исследовании представлены 
результаты генетико-популяционной харак-
теристики и кластерного анализа генетиче-
ской структуры кроссбредного стада полу-
тонкорунных овец печорской популяции.

Из данных, приведенных на рис. 1, видна 
разница в распределении средних вероят-
ностей членства особей в соответствующих 
кластерах по первой и второй группам при 
k = 2.

Высокая вероятность генетического ком-
понента первого кластера в первой группе 
обусловлена скрещиванием овцематок пе-
чорской породной группы с баранами поро-
ды ромни-марш, а  его снижение во второй 
группе – скрещиванием овец первой группы 
с баранами куйбышевской породы. Суще-
ственный удельный вес компонента второ-
го кластера во второй группе, по-видимому, 
объясняется сходством (возможно, родством) 
предковых аборигенных аллелофондов овец 
печорской породной группы и куйбышевской 
породы. Влияние баранов куйбышевской по-
роды на формирование аллелофонда первой 
группы исключено хронологически, по учету 
генеалогии и путем экспертизы корректности 
родословных по микросателлитам.

При k = 4 число особей, индивидуальные 
вероятности членства которых в собственных 

кластерах достигли или превысили порого-
вое значение, распределилось следующим 
образом. В первый кластер вошло 16 особей 
(11  – первая группа, пять  – вторая), во вто-
рой  – четыре особи (одна  – первая группа, 
три – вторая). По восемь животных отнесены 
к третьему и четвертому кластерам. У вось-
ми особей первой группы нулевого кластера 
доля генетического компонента, характерно-
го для третьего и четвертого кластеров, со-
ставила от 22 до 44%.

У  12 особей вероятности членства ни по 
одному из кластеров не достигли пороговых 
значений. Из них десять животных входили 
в первую группу и происходили от шести ба-
ранов разной кровности по печорской пород-
ной группе и ромни-марш.

Все 16  особей из первого кластера про-
исходили от шести баранов, три из которых 
являются чистокровными производителя-
ми куйбышевской породы и отцами особей 
второй группы, а остальные три – помесны-
ми производителями печорской породной 
группы × ромни-марш с кровностью по ром-
ни-марш выше 50% и отцами овцематок пер-
вой группы.

Три овцематки второй группы второго 
кластера происходят от двух полукровных 

7Рокицкий П.Ф. Введение в статистическую генетику: учеб. пособие. Минск, 1978. 448 с.

Рис. 1. Распределение средних вероятностей 
членства особей в кластерах с учетом группы  
по признаку породности (k = 2)
Fig. 1. Distribution of average estimates of the 
probability of membership of the individuals in 
clusters in groups of different breeds (k = 2)
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по куйбышевской породе баранов, одна овце-
матка первой группы второго кластера  – от 
барана второго поколения по ромни-марш.

Все овцематки третьего кластера происхо-
дили от одного чистокровного барана куйбы-
шевской породы № 401. К четвертому класте-
ру отнесены овцематки – дочери чистокров-
ного барана куйбышевской породы № 95.

Анализ распределения средних вероятно-
стей членства особей в кластерах по первой 
группе показал, что доли первого и второго 
кластеров составляют соответственно 0,59 и 
0,23 (суммарно – 0,82), доля третьего класте-
ра – 0,03, четвертого – 0,15 (суммарно – 0,18) 
(см. рис. 2). В структуре второй группы доли 
первого и второго кластеров присутствова-
ли с вероятностями 0,22 и 0,15 (суммарно – 
0,37), третьего и четвертого  – 0,32 и 0,30 
(суммарно – 0,62).

По данным учета родословных, структура 
породности у животных первой группы была 
следующая: северная короткохвостая гру-
бошерстная овца  – 3%, печорская породная 
группа – 37, ромни-марш – 60% (см. рис. 3). 
Структура породности второй группы: се-
верная аборигенная овца  – 0,5%, печорская 

породная группа – 23,5, ромни-марш – 29,8, 
куйбышевская – 46,2%.

Из указанных данных видно, что в первой 
группе вычисленный по родословным сред-
ний суммарный генетический вклад породы 
ромни-марш и печорской породной группы 
составил 97%. Во второй группе овцематок 
вклад этих пород снизился до 53,8%, наслед-
ственные задатки куйбышевской породы со-
ставили 46,2%. Сравнив средние вклады раз-
ных пород в генофонд первой группы по ге-
неалогии с распределением в ней долей каж-
дого из четырех кластеров, можно предполо-
жить, что типичный для породы ромни-марш 
аллелофонд STR-локусов сконцентрирован 
в первом кластере, типичный для печорской 
породной группы – во втором.

Проверка соответствия наблюдаемого рас-
пределения генотипов ожидаемому по зако-
ну Харди–Вайнберга за исключением локуса 
INRA005 в целом по выборке не выявила до-
стоверного нарушения равновесия. По гено-
типам локуса INRA005 нарушение равнове-
сия обусловлено избытком частоты генотипа 
INRA005129/137, который встречался в выборке 
с частотой 0,02 (в единичном экземпляре) 

Рис. 2. Распределение средних вероятностей 
членства особей в кластерах с учетом группы  
по признаку породности (k = 4)
Fig. 2. Distribution of average estimates of the 
probability of membership of the individuals in 
clusters in groups of different breeds (k = 4)

Рис. 3. Средняя кровность овец в группах разной 
породности
Fig. 3. Average bloodlines of sheep in groups of 
different breeds
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при теоретической вероятности 0,0002, что 
вывело величину χ2 за пределы порогового 
значения.

Коэффициенты инбридинга по нулевому 
кластеру и по генотипированному массиву в 
целом были положительными, по абсолют-
ным значениям  – близки к нулю. В  преде-
лах других кластеров обнаружены избытки 
гетерозигот, которые достигали максимума 
в третьем и четвертом кластерах (соответ-
ственно –0,201 и –0,226) (см. табл.  1). По 
числу эффективных аллелей и значениям 
индекса Шеннона сгруппированные в тре-
тий и четвертый кластеры особи уступали 
показателям других группировок, включая 
самую малочисленную выборку второго кла-
стера. Минимальные генетические дистан-
ции по Райту (FST) и Нею (uDN, несмещен-
ная оценка) установлены между нулевым и 
первым кластерами: FST = 0,036, uDN = 0,166 
(см. табл. 2). Генетические дистанции между 

первым и вторым кластерами были следую-
щими: FST = 0,047, uDN = 0,354. Между пер-
вым и третьим, а также третьим и четвертым 
кластерами генетические дистанции были 
максимальными: соответственно FST = 0,130 
и uDN = 0,539, FST = 0,125 и uDN = 0,473.

По результатам исследования можно за-
ключить, что кластерный анализ геноти-
пированного по 12  полиморфным локусам 
микросателлитов поголовья овец позволил 
выделить внутри групп разной породности 
более однородные по генеалогии (на уровне 
полусибсов), аллелям и генотипам микроса-
теллитов субгруппы, генетически дифферен-
цированные между собой на уровне межпо-
родных различий [10]. Оценки генетических 
дистанций, полученные разными методами, 
при попарном сравнении кластеров положи-
тельно коррелировали между собой. Коэффи-
циенты выборочной и ранговой корреляции 
были высоко достоверными, положитель-

Табл.  1 .  Характеристика кластеров и популяции в целом по генетическому разнообразию
Table 1.  Characteristics of clusters and the population as a whole by genetic diversity 

Кластер Число 
голов

Стати-
стика Na Ne ISh Ho He uHe FIS

0 12 Х 5,500 3,668 1,437 0,712 0,716 0,745 0,011
± Sх 0,399 0,233 0,058 0,042 0,016 0,017 0,051

1 16 Х 5,333 3,303 1,328 0,765 0,674 0,694 –0,134
± Sх 0,355 0,258 0,070 0,042 0,030 0,031 0,032

2 4 Х 3,417 2,768 1,055 0,708 0,599 0,685 –0,192
± Sх 0,336 0,266 0,100 0,068 0,039 0,045 0,091

3 8 Х 4,500 2,929 1,191 0,740 0,622 0,663 –0,201
± Sх 0,469 0,291 0,097 0,039 0,037 0,040 0,037

4 8 Х 4,333 2,830 1,166 0,760 0,623 0,665 –0,226
± Sх 0,284 0,229 0,074 0,050 0,027 0,029 0,071

Популяция 48 Х 7,000 4,279 1,607 0,742 0,754 0,762 0,019
± Sх 0,628 0,317 0,069 0,032 0,016 0,016 0,030

Табл.  2 .  Генетические дистанции между кластерами
Table 2.  Genetic distances between clusters

Кластер 0 1 2 3 4
0 0,166 0,203 0,354 0,319
1 0,036 0,335 0,539 0,388
2 0,047 0,078 0,346 0,382
3 0,082 0,130 0,090 0,473
4 0,074 0,094 0,097 0,125

Примечание. Над диагональю – uDN, под диагональю – FST.
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ными, по значениям близкими к единице  –  
соответственно r = 0,989 ± 0,049 и rs = 0,976 ± 
0,077. Таким образом, показано сходное ран-
жирование оценок генетических дистанций 
между группами, полученных разными мето-
дами.

По селекционным признакам минималь-
ным средним возрастом первого ягнения 
характеризовались особи первой группы 
первого кластера (576,1  ± 27,3), максималь-
ным – овцематки второй группы четвертого 
кластера (807,4 ± 11,8) (см. табл. 3). Различия 
особей второй группы четвертого кластера с 
особями первой группы первого кластера по 
возрасту первого окота, молочности, темпу 
размножения и интенсивности роста ягнят 
до отъема были достоверными соответствен-
но при р ≤ 0,001, р ≤ 0,01, р ≤ 0,01, р ≤ 0,05.

По плодовитости, молочности и выходу 
ягнят к отбивке между особями разных кла-
стеров внутри групп достоверных различий 
не установлено. Хотя отнесенные к первой 
группе особи первого кластера имели самые 
высокие показатели по молочности, темпу 
размножения и среднесуточному приросту 
живой массы ягнят до отбивки. По селекци-

онным показателям они недостоверно пре-
восходили своих аналогов по кластеру из 
второй группы.

Самые низкие показатели молочности, 
темпа размножения и среднесуточного при-
роста приплода до отбивки зафиксированы 
у овцематок второй группы четвертого кла-
стера (см. табл. 3). Разница между животны-
ми первой и второй групп по среднему воз-
расту первого ягнения, темпу размножения 
и интенсивности роста приплода до отбив-
ки достоверна соответственно при р  ≤ 0,05,  
р ≤ 0,01, р ≤ 0,05. Принадлежность особей к 
соответствующим кластерам по первой груп-
пе и средние показатели, характеризующие 
их воспроизводительные способности, пока-
зали, что особи нулевого кластера, у которых 
с большей вероятностью могли сохраниться 
генетические задатки северной короткотоще-
хвостой овцы, по показателям делового при-
плода, молочности, темпу размножения усту-
пали особям первого кластера. Внутри групп 
между особями, отнесенными к разным кла-
стерам по полилокусным STR-генотипам, 
достоверных различий по селективным при-
знакам не установлено.

Табл.  3 .  Воспроизводительные признаки овцематок разных групп и кластеров
Table 3.  Reproductive characteristics of ewes of different breed groups and clusters

Группа, кластер,
число овцематок (N),
количество окотов (ni)

Стати-
стика

Возраст 
первого 
ягнения, 

лет

Числен-
ность 
живых 

ягнят за 
ягнение, 

гол. 

Молоч-
ность, кг

Числен-
ность 

ягнят к 
отбивке, 

гол.

Темп раз-
множения

Суточный 
прирост 
живой 
массы 

ягнят к от-
бивке, г

Кластер 0 (N = 10, ∑ni = 23) X 677,3 1,2 20,6 1,04 0,568 173,8
± Sx 19,5 0,1 1,9 0,08 0,047 16,1

Кластер 1 (N = 11, ∑ni = 22) X 576,1 1,1 22,5 1,05 0,706 182,7
± Sx 27,3 0,1 1,4 0,08 0,066 12,5

По первой группе (∑∑ni = 45) X 627,8 1,2 21,5 1,04 0,635 178,2
± Sx 18,1 0,1 1,2 0,05 0,041 10,2

Кластер 1 (N = 5, ∑ni = 9) X 641,1 1,0 19,5 0,89 0,556 142,1
± Sx 56,8 0,0 3,2 0,11 0,084 34,1

Кластер 2 (N = 3, ∑ni = 8) X 670,6 1,0 21,0 1,06 0,545 163,9
± Sx 5,7 0,0 1,8 0,06 0,005 15,3

Кластер 3 (N = 8, ∑ni = 25) X 634,0 1,1 19,3 0,92 0,573 154,4
± Sx 31,5 0,1 1,7 0,08 0,055 14,8

Кластер 4 (N = 8, ∑ni = 14) X 807,4 1,1 17,0 1,00 0,453 133,8
± Sx 11,8 0,1 1,8 0,15 0,066 21,6

По второй группе (∑∑ni = 56) X 683,7 1,1 19,0 0,95 0,536 148,6
± Sx 19,3 0,03 1,04 0,05 0,032 10,2
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Планируя эксперимент, мы полагали, что 
с помощью программы Structure Version 2.3.4 
и микросателлитов удастся разделить мас-
сив на кластеры, в каждом из которых бу-
дут сгруппированы особи, более сходные по 
STR-аллелям, генотипам и генеалогии. Меж-
ду кластерами дифференциация по микроса-
теллитам и по генеалогии должна была быть 
выше, чем гетерогенность внутри кластера, 
что позволило бы выявить связь между по-
лиморфизмом микросателлитов, генеалогией 
и количественной изменчивостью признаков. 
В проведенном исследовании из кластерной 
структуры групп разной породности хоро-
шо прослеживалась дифференциация второй 
группы на четыре кластера с высокой вероят-
ностью членства в отдельных кластерах по-
томства чистокровных и помесных баранов 
куйбышевской породы. Первый кластер ока-
зался общим для первой и второй групп, хотя 
группы формировались из особей разной по-
родности, а именно: животные первой груп-
пы первого и второго кластеров происходят 
от помесных баранов печорской породной 
группы с ромни-марш, а  животные второй 
группы тех же кластеров  – от скрещивания 
двухпородных помесей ‘печорская группа × 
ромни-марш’ с полукровными и чистопород-
ными баранами куйбышевской породы.

Таким образом, в работе с кроссбредным 
потомством, полученным от родственных 
пород, при использовании для генетическо-
го анализа STR-полиморфизма 12  локусов 
не удалось достичь одновременного четкого 
разделения массива на кластеры по маркерам, 
генеалогии и полигенным признакам. В свя-
зи с этим показательно недостоверное, но 
значительное различие по молочности, темпу 
размножения, сохранности и интенсивности 
роста приплода между овцематками первой и 
второй групп (разной породности), отнесен-
ных к одному (первому) кластеру.

Ранее нами высказано предположение, что 
уровень гетерозиготности по STR-локусам, 
возможно, связан с фертильностью овцема-
ток [7]. Одной из вероятных версий механиз-
мов детерминации таких взаимосвязей явля-
ется корреляция уровня гетерозиготности по 
ряду маркерных локусов с полиморфными 

генетическими системами, контролирую-
щими изменчивость количественных при-
знаков. При этом «нейтральность» маркеров 
теоретически не исключает их связи с гене-
тической изменчивостью селективных при-
знаков по типу неравновесия по истинному 
генетическому сцеплению в случае локализа-
ции маркера и гена-кандидата в одной группе 
сцепления.

Эффект такого сцепления зависит от его 
тесноты, баланса генного комплекса или хро-
мосомы, межаллельных и/или межлокусных 
взаимодействий генов. Даже при чистопо-
родном разведении у разных пород вклады 
отдельных генов, их комплексов и различ-
ных хромосом в изменчивость селективных 
признаков варьируют в широких пределах. 
В  кроссбредных популяциях такую измен-
чивость, по-видимому, легче выявить, про- 
анализировать и использовать в практиче-
ской маркерассоциированной селекции. Од-
нако в проведенном исследовании использо-
вание полиморфизма микросателлитов для 
группировки животных по кластерам не по-
зволило установить какой-либо связи марке-
ров с селективными признаками.

ВЫВОДЫ

1. Генотипирование по микросателлитам 
подконтрольного массива овец и обработка 
данных в программе Structure Version  2.3.4 
при k  =  4 позволили детализировать гене-
тическую структуру стада кроссбредных 
овец. Кластерный анализ показал более вы-
сокий уровень консолидации первой группы 
по сравнению со второй, что было законо-
мерно, поскольку на формирование STR-
аллелофонда второй группы дополнительно 
оказало влияние скрещивание с баранами 
куйбышевской породы.

2. В отличие от первой группы, представ-
ленной полилокусными генотипами нулево-
го, первого и единственной особью второго 
кластера, во вторую группу дополнительно 
вошли полилокусные генотипы, отнесенные 
к третьему и четвертому кластерам, в кото-
рые с помощью Structure Version 2.3.4 и ана-
лиза микросателлитов были сгруппированы 
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потомки двух чистокровных баранов куйбы-
шевской породы №  401 и 95 соответствен-
но. При попарном сравнении этих кластеров 
установлены максимальные генетические 
дистанции. Так, FST и uDN между первым и 
третьим кластерами составили соответствен-
но 0,130 и 0,539, между третьим и четвер-
тым – 0,125 и 0,473. Минимальные генетиче-
ские дистанции по значениям FST и DN уста-
новили между нулевым и первым кластерами 
(0,036 и 0,166), а также между первым и вто-
рым (0,047 и 0,203). Диапазон значений FST 
от минимума до максимума превосходил пре-
делы вариации межпородных генетических 
дистанций [13], в то время как генетическая 
дистанция между первой и второй породны-
ми группами составила 0,015, т.е. была зна-
чительно ниже минимальных генетических 
дистанций, установленных между отдельны-
ми кластерами.

3. Внутри групп разной породности до-
стоверных различий по показателям продук-
тивности между особями, принадлежащими 
к разным кластерам, не выявлено. Не были 
обнаружены и взаимосвязи генетических 
дистанций между особями, отнесенными к 
разным кластерам, с их дифференциацией по 
показателям, характеризующим некоторые 
селективные признаки.

4. При минимальной генетической дистан-
ции первая группа по сравнению со второй 
имела лучшие показатели по  возрасту перво-
го ягнения овцематок (627,8 ± 18,1 и 683,7 ± 
19,3), количеству ягнят, полученных за одно 
ягнение (1,2  ± 0,10 и 1,1  ± 0,03), молочно-
сти (21,5 ± 1,18 и 19,0 ± 1,39), выходу ягнят 
к отъему (1,04  ± 0,05 и 0,95  ± 0,05), темпу 
размножения (0,635 ± 0,041 и 0,536 ± 0,032), 
приросту живой массы ягнят до 3-месячного 
возраста (178,2 ± 10,2 и 148,6 ± 10,2). Разни-
ца между животными первой и второй групп 
по среднему возрасту первого ягнения, тем-
пу размножения и интенсивности роста при-
плода до отбивки достоверна соответственно 
при р ≤ 0,05, р ≤ 0,01 и р ≤ 0,05. Из приведен-
ных данных видно, что скрещивание овец пе-
чорской популяции с куйбышевской породой 
не оказало положительного влияния на пока-
затели продуктивности.

5. По возрасту первого окота, молочности, 
темпу размножения и интенсивности роста 
ягнят до отъема лучшими показателями ха-
рактеризовались животные первого кластера 
первой группы (соответственно 576,1 ± 27,3; 
22,5 ± 1,43; 0,706 ± 0,066; 182,7 ± 12,5). Худ-
шие показатели по этим признакам были у 
животных, отнесенных к четвертому класте-
ру второй группы (соответственно 807,4  ± 
11,8; 17,0 ± 1,77; 0,453 ± 0,066; 133,8 ± 21,6). 
Различия особей второй группы четвертого 
кластера с особями первой группы первого 
кластера по указанным признакам были до-
стоверными соответственно при р  ≤ 0,001, 
р ≤ 0,01, р ≤ 0,01, р ≤ 0,05. По средней плодо-
витости и выходу ягнят на одно ягнение к от-
бивке животные этих кластеров достоверно 
не различались.

6. По-видимому, статистически недоста-
точная численность сохранившегося пого-
ловья формально исчезнувшей печорской 
популяции полутонкорунных овец в типе 
ромни-марш не позволила получить объек-
тивные данные о наличии или отсутствии 
взаимосвязей полиморфизма микросателли-
тов с генетической изменчивостью некото-
рых селективно-значимых признаков. Поэто-
му в дальнейших исследованиях необходимо 
привлечение к анализу новых биоинформа-
ционных методик, расширение породного 
состава и увеличение численности референт-
ной популяции, что позволит получить более 
надежные сведения о взаимосвязи уровня ге-
нетического разнообразия по STR-маркерам 
с селективно-значимыми признаками.
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