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При втором укосе, после отрастания 
трав наибольшая урожайность характерна 
для среднеспелых травосмесей 90 ц/га, одна-
ко они не достигли сенокосной спелости, 
наименьшая урожайность характерна для 
раннеспелых травосмесей – 54 ц/га. Поздне-
спелые травосмеси не отрасли после скаши-
вания.   

В фазе имитации выпаса наблюдалась 
следующая ситуация: при всех трех укосах 
позднеспелые травосмеси из-за засушливых 
погодных условий не смогли отрасти после 
скашивания, при втором и третьем укосах по-
казатели урожайности среднеспелых траво-
смесей от 32 до 70 ц/га были выше, чем у 
раннеспелых: от 31 до 45 ц/га, только при 
первом укосе урожайность раннеспелых тра-
восмесей 38 ц/га была выше, чем у средне-
спелых травосмесей – 26 ц/га.  

Выводы. Таким образом, кормовые сор-
товые злаковые и бобовые травы на втором 
году жизни показали свою эффективность и в 
полной мере могут применяться для зеленого 
конвейера в теплый период времени или при 
заготовке сена на зимний период при стойло-
вом содержании животных. Наилучших пока-
зателей урожайности в фазе колошения и бу-
тонизации и цветения достигли позднеспе-
лые травосмеси, а наименьшие – во всех фазах 
уборки оказались у раннеспелых травосмесей. 
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Одним из эффективных подходов к оценке генетического разнообразия сельскохозяй-
ственных животных является исследование полиморфизма митохондриальной ДНК. За рубе-
жом ведутся активные работы по секвенированию полных митохондриальных геномов овец, в 
то время как российские породы остаются без должного внимания. В настоящей работе был 
проведен анализ полной последовательности митохондриального гена CytB. Все исследуемые 
породы овец характеризовались высоким гаплотипическим (Hd = 0,500–1,000) и нуклеотид-
ным ( = 0,00088–0,00789) разнообразием. Всего было идентифицировано 31 гаплотип и выяв-
лены четыре гаплогруппы овец (A, B, C и D). Полученные результаты исследования дают пред-
ставление о понимании происхождения и миграции российских пород овец. 
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гаплогруппы 
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Effective approach to assess the genetic diversity of farm animals is mitochondrial DNA poly-

morphism analysis. The sequencing of complete mitochondrial genomes of sheep is carried out 
abroad, while Russian breeds remain without proper attention. In the present work, we analyzed the 
complete sequence of the CytB mitochondrial gene. All studied sheep breeds were characterized by 
high haplotypic (Hd = 0.500–1.000) and nucleotide ( = 0.00088–0.00789) diversity. In total we iden-
tified 31 haplotypes and four sheep haplogroups (A, B, C, and D). The study results provide insight into 
the understanding of the origin and migration of Russian sheep breeds. 

Key words: domestic sheep; mitochondrial DNA; cytochrome b gene; haplotypes; haplogroups. 
 
Овцеводство – одна из активно разви-

вающихся отраслей животноводства. Овцы 
обеспечивают человека не только продукта-
ми питания (молоко и мясо), но и сырьем для 
легкой промышленности (шерсть), что спо-
собствует широкому распространению овец 
по всему миру.  

В связи с возможными изменениями 
условий среды, появлением новых заболева-
ний, изменением спроса рынка, важно сохра-
нение генетических ресурсов домашних жи-
вотных [5]. Для характеристики генофонда 
существующих пород в настоящее время ис-
пользуются разнообразные ДНК-маркеры, 
такие как однонуклеотидные полиморфизмы 
(SNPs) [3], микросателлиты [1], исследование 
полиморфизма митохондриальной ДНК [2]. 
Изучение митохондриальной ДНК позволяет 
раскрыть генетические связи между порода-
ми, а также проследить эволюционные собы-

тия на протяжении всего процесса одомаш-
нивания. Наиболее информативным регио-
ном митохондриальной ДНК для исследова-
ния филогении сельскохозяйственных жи-
вотных является ген цитохрома b (CytB). За 
рубежом ведутся активные работы по изуче-
нию мтДНК овец [9], в то время как россий-
ские породы остаются малоисследованными.  

В нашей работе был проведен анализ 
полиморфизма митохондриального гена CytB 
у российских пород овец различного проис-
хождения. Целью работы стало исследование 
генетического разнообразия и определение 
гаплотипической изменчивости и гаплогруп-
повой принадлежности 18 российских пород 
овец на основе полных последовательностей 
митохондриального гена CytB. 

Методика исследований. Исследова-
ние проводилось на образцах ткани двадцати 
пород овец, взятых из биоколлекции «Банк 
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генетического материала домашних и диких 
видов животных и птицы» (Минобрнауки РФ 
№498808). В состав выборки вошли девять 
грубошерстных пород: ANDB – андийская 
(n=4), BUBI – буубей (n=4), EDLB – эдильбаев-
ская (n=4), KLMY – калмыцкая (n=4), KRCV – 
карачаевская (n=6), LZGN – лезгинская (n=4), 
RMNV – романовская (n=4), TSHN – тушинская 
(n=4); восемь тонкорунных пород: DGMT – да-
гестанская горная (n=4), GRZY – грозненская 
(n=4), KLND – кулундинская (n=4), MNCM – 
манычский меринос (n=4), SLSK – сальская 
(n=4), STVP – ставропольская (n=4), VLGD – 
волгоградская (n=4); и четыре полутонкорун-
ных: ALTM – горноалтайская (n=4), NCCS – се-
верокавказская (n=4), RSLH - русская длин-
ношерстная (n=3). 

ДНК из ткани выделяли с использова-
нием набора ДНК-Экстран-2 (ООО «Синтол», 
Россия) согласно стандартному протоколу 
производителя. Последовательности полных 
митохондриальных геномов исследуемых по-
род овец получили посредством технологии 
секвенирования следующего поколения (next 
generation sequencing, NGS) на приборе MiSeq 
(«Illumina, Inc.», США). Последовательности 
гена CytB были восстановлены из полных по-
следовательностей митохондриальной ДНК 

после ее выравнивания, выполненного с ис-
пользованием MUSCLE алгоритма в програм-
ме MEGA 7.0.26. 

Построение медианной сети выполняли 
в программе PopART 1.7. Для построения бай-
есовского филогенетического дерева исполь-
зовали программное обеспечение MrBayes 
3.2.7 с последующей визуализацией в FigTree 
1.4.3. В качестве аутгруппы была взята после-
довательность гена CytB снежного барана 
(Ovis nivicola) (Gene Bank accession number 
NC_039431.1) [4]. Параметры генетического 
разнообразия были рассчитаны в программе 
DnaSP 6.12.01: число полиморфных сайтов (S), 
среднее число нуклеотидных различий (K), 
число гаплотипов (H), гаплотипическое раз-
нообразие (Hd), нуклеотидное разнообразие 
(π). 

Результаты исследований и их   
обсуждение. Индексы генетического разно-
образия в популяциях 18 российских пород 
овец, рассчитанные на основе анализа нук-
леотидной последовательности митохондри-
ального гена CytB представлены в таблице 1 и 
на рисунках 1а и 1б. Всего в исследуемой вы-
борке животных было идентифицировано 31 
гаплотип (табл. 1).  

 
Таблица 1 – Индексы генетического разнообразия в популяциях 18 российских пород овец 
(Ovis aries), рассчитанные на основе анализа нуклеотидной последовательности  
митохондриального гена CytB 

Породы n S K H 
ALTM 4 6 3,333 3 
ANDB 4 5 3,000 3 
BUBI 4 3 2,000 2 
DGMT 4 14 7,333 3 
EDLB 4 6 3,333 4 
GRZY 4 2 1,000 3 
KLMY 4 8 4,167 4 
KLND 4 5 2,500 4 
KRCV 6 14 5,067 5 
LZGN 4 15 9,000 4 
MNCM 4 5 2,500 4 
NCCS 4 0 0,000 1 
RMNV 4 3 1,500 3 
RSLH 3 4 2,667 3 
SLSK 4 5 2,500 3 
STVP 4 16 8,333 4 
TSHN 4 2 1,000 2 
VLGD 4 16 8,333 4 
Всего 73 56 4,163 31 

Группа северокавказских мясошерстных овец была представлена только одним гапло-
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типом. Наибольшое гаплотипическое разно-
образие (Hd = 1,000) наблюдалось у эдильба-
евской, калмыцкой, кулундийской, лезгин-
ской, ставропольской и волгоградской пород, 
а также в породе манычский меринос. Тушин-
ская порода характеризовалась наименьшим 
разнообразием гаплотипов (Hd = 0,500). Са-
мые низкие значения нуклеотидного разно-

образия и наименьшее среднее число нуклео-
тидных различий были определены в породах 
грозненская и тушинская (π = 0,00088, K = 
1,000). Наивысшими значениями этих показа-
телей характеризовалась лезгинская порода 
(π = 0,00789, K = 9,000).  

 

 
Рисунок 1а – Гаплотипическое разнообразие в популяциях 18 российских пород овец  

(Ovis aries) 

 
Рисунок 1б – Нуклеотидное разнообразие в популяциях 18 российских пород овец (Ovis aries) 

 
Все породы домашних овец (Ovis aries) 

характеризовались высоким генетическим 
разнообразием (рис. 2), за исключением севе-
рокавказской мясошерстной породы, чьи осо-
би принадлежали к одной гаплогруппе В и 
были представлены одним гаплотипом. По-
роды буубей (Hap A), грозненская (Hap B), 

сальская (Hap B) и русская длинношерстная 
(Hap B) также соотносились лишь к одной 
гаплогруппе, но в отличии от северокавказ-
ской мясошерстной, они характеризовались 
более высоким нуклеотидным разнообразием 
и формировали различные гаплотипы внутри 
одной гаплогруппы. Российские породы овец 
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сформировали четыре кластера, соответ-
ствующие гаплогруппам А, В, С и D. Наиболее 
многочисленными оказались гаплогруппы A и 
B. Девять нуклеотидных замен отличали овец 
гаплогруппы С от гаплогруппы А. Одно жи-

вотное волгоградской породы, отличающееся 
от овец гаплогрупп А и С восьмью нуклеотид-
ными заменами, формировало отдельный 
кластер – гаплогруппу D.  

 

 

Рисунок 2 – Медианная сеть, характеризующая связи гаплотипов, идентифицированных у 
представителей 18 российских пород домашних овец (Ovis aries) на основе анализа  

нуклеотидной последовательности митохондриального гена CytB 

 
Анализ байесовского филогенетическо-

го дерева (рис. 2) позволяет сделать анало-
гичные выводы. Изучаемые породы овец 
сформировали четыре кластера, соответ-
ствующие гаплогруппам A, B, C и D. Наиболее 
обширной стала гаплогруппа B. Гаплогруппы 
C и D образовали отдельные кластеры от гап-
логруппы A. Гаплогруппа D представлена 
только одним животным волгоградской по-
роды.  

Проделанная нами работа позволила 
получить новые знания о генетическом раз-
нообразии российских пород овец. Получен-
ные данные схожи с результатами других ис-
следований. Гаплотипическое разнообразие в 
российских популяциях овец (Hd = 0,500-
1,000) оказалось несколько выше, чем в ин-
дийских (Hd = 0,067-0,649) [6], но близко к 

значениям у тибетских овец (Hd = 0,464-
1,000) [7]. Разнообразие нуклеотидов ( = 
0,00088-0,00789) также было схоже со значе-
ниями, полученными у тибетских овец (π = 
0,00100-0,00600) [7]. В нашем исследовании 
наиболее распространёнными оказались гап-
логруппы B и A (европейское и азиатское 
происхождение), что соответствует результа-
там, полученным ранее Meadows J.R. с соавт. 
[8]. Среди локальных российских пород было 
выявлено небольшое число особей гапло-
группы С, как и в предыдущих исследованиях 
[8]. Присутствие овец гаплогруппы D на тер-
ритории Российской Федерации, также под-
тверждено в более ранней работе Tapio M. с 
соатр. [9]. 
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Рисунок 3 – Байесовское филогенетическое дерево, отражающее генетические связи  
представителей 18 российских пород домашних овец (Ovis aries) на основе анализа полных  

последовательностей митохондриального гена CytB 

 
Выводы. На основании вышеизложен-

ного, можно сделать вывод о том, что россий-
ские породы овец характеризуются высоким 
генетическим разнообразием. Широкий ареал 
исследуемых животных позволил обнаружить 
четыре гаплогруппы (A, B, C и D). Преоблада-
ние гаплогрупп B и A, частично указывает на 
миграцию домашних овец на территории Рос-
сийской Федерации в двух направлениях. 
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ОПРЕДЕЛЕНИЕ ВИРУСА ЛЕЙКОЗА У КРУПНОГО РОГАТОГО СКОТА  
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В работе представлены данные по инфицированности вирусом лейкоза крупного рогато-

го скота (BLV). Всего было исследовано в РИД 287 голов крупного рогатого скота, процент ин-
фицированности составил 32,06 %. Процент инфицированности мясного скота составил 4,76 %, 
что на 22,54 % ниже чем у молочного скота. Это можно связать с тем, что молочный скот 
наиболее подверженным к инфицированности BLV. Исследование крупного рогатого скота на 
наличие антител к вирусу лейкоза методом серологической диагностики (РИД) необходимо 
для дальнейшего проведения оздоровительных мероприятий в хозяйстве.  

Ключевые слова: лейкоз крупного рогатого скота; диагностика; реакция иммунодиффу-
зии; инфицированность; антитела. 
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The paper presents data on infection with bovine leukemia virus (BLV). A total of 287 cattle 


