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Аннотация. Представлены результаты популяционно-
генетической структуры по 12 микросателлитным (МС) 
локусам ДНК казахской тонкорунной породы, разводимой 
в Республике Казахстан. Размер общей популяции (выборки) 
составил 33 голов.

Современная казахстанская популяция овец казахской тон-
корунной породы характеризуется по следующим популяцион-
но-генетическими показателям: среднее число аллелей (N) – 
9,5833, средняя гетерозиготность (ожидаемая, Не) – 0,8090, 
средняя гетерозиготность (наблюдаемая, Но) – 0,6972, общая 
ожидаемая гетерозиготность Ht – 0, 8177 и индекс фиксации 
индивидуальный (Fis) – 0,1459. Было идентифицировано 115 ал-
лелей, из них типичных аллелей – 89 (с частотой более 0,01), 
приватных – 26 (с частотой менее 0,01) и эффективных – 68,9.

Ключевые слова: казахская тонкорунная порода овец, 
генетическая изменчивость, инбридинг, гетерозиготность, 
микросателлиты, ДНК.

Summary. The results of population-genetic structure for 12 
microsatellite (MS) DNA loci of the Kazakh fi ne-wool breed bred 
in the Republic of Kazakhstan are presented. The size of the total 
population (sample) was 33 heads.

The modern Kazakh population of sheep of the Kazakh fi ne-
wool breed is characterized by the following population-genetic 
indicators: the average number of alleles (N) – 9.5833, the aver-
age heterozygosity (expected, not) – 0.8090, the average hetero-
zygosity (observed, but) – 0.6972, the total expected heterozygos-
ity Ht – 0, 8177 and the individual fi xation index (Fis) – 0.1459. 
115 alleles were identifi ed, including 89 typical alleles (with 
a frequency of more than 0.01), 26 private alleles (with a fre-
quency of less than 0.01), and 68.9 eff ective alleles

Key words: Kazakh fi ne-wool sheep breed, genetic variabili-
ty, inbreeding, heterozygosity, microsatellites, DNA.

Введение. Казахская тонкорунная является поро-
дой овец мясо-шерстного направления [1]. Данная 

порода с численностью свыше 1 млн голов райониро-
вана в Алматинской области.

Основной задачей популяционно-генетических ис-
следований в животноводстве является определение 
оценки генетической структуры популяций животных, 
существенно влияющей на результативность селекци-
онного процесса [2].

Современные достижения в области молекуляр-
ной генетики, успехи в расшифровке геномов мно-
гих животных и растений, включая и овец (2014), 
существенно расширили базу маркер-вспомогатель-
ной селекции и обусловили актуальность разработ-
ки стратегии и тактики генетического мониторинга 
в животноводстве с учетом специфики каждой подо-
трасли [3].

В настоящее время многие селекционные програм-
мы по улучшению пород животных базируются на ис-
пользовании генетических маркеров, что открывает 
реальные возможности для мониторинга генеалоги-
ческой структуры, сохранения оптимального уровня 
генетического разнообразия, подбора и отбора живот-
ных с учетом генотипической оценки.

Для улучшения качества продукции живот-
новодства Казахстана и интеграции его на миро-
вой рынок требуется использование передовых 
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селекционно-генетических методов, которые по-
зволяют создавать новые высокопродуктивные по-
роды, типы и линии животных, адаптированных 
к той или иной зоне разведения. Для эффективности 
селекционного процесса, отбор и подбор высоко-
продуктивных особей должны проводиться с соблю-
дением строгого генетического мониторинга. В пле-
менном животноводстве, в том числе в овцеводстве, 
метод генетического контроля происхождения сель-
скохозяйственных животных имеет большое значе-
ние, а генетическая паспортизация высокоценных 
генотипов является обязательным элементом зоотех-
нического учета в племенных хозяйствах. Определе-
ние аллелофонда отечественных пород овец ранее 
в Казахстане не проводилось. В этой связи являются 
актуальными генетические исследования для прове-
дения оптимизации структуры, идентификации и па-
спортизации ценных генотипов, а также систематиза-
ции генетических ресурсов в овцеводстве [4, 5].

Цель: определить генетическую структуру попу-
ляции овец казахской тонкорунной породы по 12 ми-
кросателлитным локусам ДНК.

Основание для выполнения исследований и ис-
точник финансирования. Программа грантового фи-
нансирования Комитета МОН Республики Казахстан 
на 2018-2020 гг. ИРН: AP05134698 Биотехнологиче-
ские методы интенсификации воспроизводства овце-
маток, получение скороспелых ягнят их интенсивное 
выращивание и откорм для производства высококаче-
ственной ягнятины.

Материалы. Объектами исследований являлись 
овцы новой создаваемой линии помесного барана-про-
изводителя № 98726044 казахской тонкорунной поро-
ды, разводимой в ТОО «Байсерке-Агро» Алматинской 
области.

Методы. Выделение ДНК из биологических ма-
териалов осуществляли общепринятыми методами 
[6, 7].

Количество и качество полученных ДНК проверя-
ли на спектрофотометре NanoDrop 2000 фирмы «Ter-
mo SCIENTIFIC», Транснациональная компания.

ПЦР амплификация и электрофорез. ПЦР ам-
плификацию провели согласно методике фирмы 
ООО «COrDIS», Москва, Россия, описанная в наборе 
COrDIS Sheep «Набор реагентов для мультиплексного 
анализа 12-ти микросателлитных маркеров и локуса 
амелогенина овец».

COrDIS Sheep – набор реагентов для молекуляр-
но-генетической характеристики овец с целью анализа 
родства и ДНК-индивидуализации животных на осно-
ве мультиплексного ПЦР-анализа 12-ти локусов, со-
держащих короткие тандемные повторы (STR), из-
вестные также как микросателлитные локусы, и гена 
амелогенина в качестве маркера пола.

13 анализируемых локусов составляют стандарт-
ную панель маркеров, рекомендованную Междуна-
родным Обществом Генетики Животных (International 
Society of Animal Genetics – ISAG): McM042, INRA006, 

McM527, ETH152, CSRD247, OarFCB20, INRA172, 
INRA063, MAF065, MAF214, INRA005, INRA023 
и AMEL [8].

Праймеры для ПЦР подобраны с учетом про-
ведения амплификации всех 13-ти локусов в одной 
пробирке (табл. 1). Размер всех амплифицируемых 
ПЦР продуктов <320 пар нуклеотидов (с учетом всех 
известных аллелей). Анализ результатов ПЦР про-
водится методом капиллярного электрофореза с ис-
пользованием автоматических генетических анали-
заторов с лазериндуцированной флуоресцентной 
детекцией. В наборе COrDIS Sheep используется 5 
флуоресцентных красителя, характеризующихся раз-
ными длинами волн эмиссии для возможности одно-
временной детекции в разных каналах флуоресцен-
ции. Праймеры мечены четырьмя флуоресцентными 
красителями, детектируемыми в каналах Blue, Green, 
Yellow и Red. Стандарт длины S550 мечен пятым, 
флуоресцентным красителем и детектируется в от-
дельном канале Orange одновременно с продукта-
ми ПЦР.

Для получения полного STR-профиля образца до-
статочно 10 нанограмм недеградиронной ДНК. Опти-
мальное количество – от 10 нанограмм и выше.

Реакционная смесь в наборе аликвотирована в ре-
акционных стрипованных пробирках 0,2 мл и постав-
ляется в лиофилизированном виде, благодаря чему 
реакционные смеси могут храниться при комнатной 
температуре не менее 18 месяцев без потери чувстви-
тельности. Компоненты реакции активируются до-
бавлением определенного объема раствора активатора 
в каждую пробирку. Общий объем реакции 25 мкл. 
Максимальный объем вносимого в реакцию раствора 
ДНК может составлять 20 мкл.

ПЦР проводили на амплификаторе SimpliAmpTM 
Life Technologles Appled Biosystems, США.

Таблица 1
Описание микросателлитных маркеров COrDIS

Description of microsatellite markers COrDIS

SHEEP Локус Структура 
единицы повтора

McM042 (AC)n 
INRA006 (CA)n 
McM527 (TG)n 
ETH152 (AC)n 

CSRD247 (CA)n 
OarFCB20 (TG)n 
INRA172 (TG)n 
INRA063 (AC)n 
MAF065 (CA) n 
MAF214 (GT)n 
INRA005 (GT)n 
INRA023 (AC)n 

AMEL 
Примечание. A – аденин, C – цитозин, T – тимин и G – гуанин.
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Электрофорез проводили на 4 капиллярным авто-
матическом генетическом анализаторе SeqStudo Life 
Technologles Appled Biosystems, США.

Полученные данные анализировали программным 
комплексом GenMapper v 5.0 [9].

Аллельные профили. Определяли частоты встре-
чаемости аллелей, минимальное, максимальное и сред-
нее число аллелей, частоты встречаемости аллелей, 
число информативных аллелей, число эффективных 
аллелей, число и частоты встречаемости приватных 
аллелей.

Частоты встречаемости аллелей рассчитывали от-
дельно для каждого локуса по формуле:

2i
Npp
N



где pi – частота встречаемости нго аллеля, Np – коли-
чество аллеля в выборке, N – число голов в выборке.

Число информативных аллелей рассчитывали как 
число аллелей в популяции с частотой встречаемости 
более 1%.

Число эффективных аллелей, т.е. число алле-
лей, встречающихся с равной частотой в идеальной 
популяции, которое необходимо для получения та-
кой же степени гомозиготности или генетического 
разнообразия в реальной популяции, рассчитывали 
по формуле:

1
1

Ne
He




где Ne – число эффективных аллелей в популяции, 
Не – средняя ожидаемая степень гетерозиготности.

Число приватных аллелей рассчитывали, как число 
аллелей в популяции с частотой встречаемости не бо-
лее 1%.

Среднюю наблюдаемую степень гетерозиготности 
(Но) рассчитывали для каждого локуса как отношение 
числа гетерозигот к общему числу исследованных жи-
вотных. Для расчета Но индивидуума находили сред-
нее арифметическое значение Но по всем исследован-
ным 12 локусам.

Среднюю ожидаемую степень гетерозиготности 
(Не) рассчитывали для каждого локуса, используя сле-
дующую формулу:

21 ii
He p 

где pi – частота встречаемости i-го аллеля
Для расчета Не индивидуума находили среднее 

арифметическое значение Не по всем исследованным 
12 локусам.

Общую ожидаемую гетерозиготность (Ht) рассчи-
тывали для каждого локуса, используя следующую 
формулу:

21 sii
Ht p 

где psi – средняя частота встречаемости i-го аллеля 
в популяции

Индекс фиксации индивидуальный (Fis) – коэффи-
циент у индивидуумов по отношению к субпопуляции, 
служит мерой измерения снижения уровня гетерози-
готности индивидуума вследствие неслучайного спа-
ривания внутри каждой субпопуляции. Для расчета ис-
пользовали формулу:

Fis = (Не – Но) / Не

Для расчета популяционно-генетических показа-
телей использовали статистический пакет [10] и про-
граммный комплекс собственной разработки на алго-
ритмическом языке FortranPowerStationv.2.0 [11].

Результаты исследований. Повышение эффек-
тивности селекционно-племенной работы в живот-
новодстве, в том числе в овцеводстве, приобретает 
особое значение в период интенсификации и инду-
стриализации производства продукции животно-
водства.

Основной задачей овцеводства является получе-
ние высокопродуктивных животных, имеющих жела-
тельные ценные признаки и обладающих хорошими 
технологическими свойствами. Большинство этих 
показателей имеет полигенную природу и детер-
минируются многими генами при взаимодействии 
с условиями внешней среды [12]. Эффективность 
селекционной работы определяется успешностью 
подбора к конкретным средовым условиям гено-
типов, носители которых в таких условиях отлича-
ются желательной проду ктивностью. С этой целью 
используются молекулярно-генетические маркеры 
генов. Они позволяют получать информацию о раз-
ных состояниях генов (аллельных вариантах) и не-
посредственно экспериментально исследовать, ка-
кие варианты отдельных генов и генных ансамблей 
имеют преимущественное распространение у групп 
организмов, несущих желательный комплекс при-
знаков в конкретных средовых условиях. Использо-
вание большого количества генетических маркеров 
в качестве критериев селекционных процессов по-
зволяет более достоверно оценивать генетический 
потенциал пород, популяций и отдельно взятых осо-
бей, более точно контролировать селекционные про-
цессы в стадах, корректировать их направленность 
[13, 14]. Так, например, учет максимально большо-
го количества генов позволяет более точно оценить 
уровень гомозиготности, а значит и степень консо-
лидации стад [15].

Современная казахстанская популяция овец ка-
захской тонкорунной породы характеризуется по сле-
дующим популяционно-генетическими показателям: 
среднее число аллелей (N) – 9,5833, средняя гетерози-
готность (ожидаемая, Не) – 0,8090, средняя гетерози-
готность (наблюдаемая, Но) – 0,6972, общая ожидае-
мая гетерозиготность Ht – 0, 8177 и индекс фиксации 
индивидуальный (Fis) – 0,1459. Было идентифициро-
вано 115 аллелей, из них типичных аллелей 89 (с ча-
стотой более 0,01), приватных – 26 (с частотой менее 
0,01) и эффективных – 68,9 (табл. 2).
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Таблица 2
Выявленные аллельные варианты МС локусов 

у популяции казахской тонкорунной породы (размер выборки 31 голов)
Identifi ed allelic variants of MS locus in the population Kazakh fi ne-wool breed (sample size 31 heads)

Локус МС N Na Npr Ne Не Но Fis
CSRD247 11 7 4 6,8446 0,8539 0,8 0,063122
ЕТН152 7 7 0 6,6269 0,8491 0,56667 0,332627
INRA005 13 8 5 9,0579 0,8896 0,96667 -0,08663
INRA006 7 6 1 3,7078 0,7303 0,6 0,17842
INRA023 13 10 3 5,3390 0,8127 0,83333 -0,02539
INRA063 10 6 4 4,9333 0,7973 0,56667 0,289268
INRA172 7 6 1 2,8058 0,6436 0,4 0,378496
MAF065 7 7 0 5,1098 0,8043 0,56667 0,295454
MAF214 12 8 4 6,6577 0,8498 0,86667 -0,01985
МсМ042 8 6 2 4,6772 0,7862 0,6 0,236835
МсМ527 8 7 1 5,8411 0,8288 0,76667 0,074968
OarFCB20 12 11 1 7,2992 0,863 0,83333 0,034376
Сумма 115 89 26 68,900 9,7086 8,366667 1,751699
Средн. значение 9,5833 7,4166 2,1666 5,7417 0,80905 0,697222 0,145975

В работе Гладырь Е.А., Зиновьева Н.А., 
Бурылова С.С. и др. [16], были анализиро-
ваны аллелофонд овец юга России. Были 
рассмотрены три породы овец: грозненская, 
ставропольская и советский меринос. Про-
веденные исследования показали, что наибо-
лее близким к казахской тонкорунной породе 
по полиморфизму микросателлитных локу-
сов является грозненская порода (табл. 3).

Для наглядности в ри-
сунках приведены вышеу-
казанные характеристики.

Таким образом, полу-
ченные результаты сви-
детельствует о наличии 
дифференциации популя-
ции овец казахской тонко-
рунной породы. В первом 
приближении на основе 
полученных данных можно 
утверждать данную попу-
ляцию как эталонную овец 
казахской тонкорунной 
породы. Созданный впер-
вые генетический профиль 
по микросателлитным мар-
керам данной казахстан-
ской породы позволяет 
в будущем оценить других 
популяций овец казахской 
тонкорунной породы.

Выводы. Впервые в Республика Казахстан опре-
делена генетическая структура популяции овец казах-
ской тонкорунной породы по 12 микросателлитным 
молекулярно-генетическим маркерам и гена амелоге-
нина рекомендованного Международным Обществом 

Генетики Животных (International Society of Animal 
Genetics – ISAG).

Созданный впервые генетический профиль по ми-
кросателлитным маркерам данной казахстанской по-
роды позволяет в будущем оценить других популяций 

Таблица 3
Сравнение аллелофонда различных пород овец
Comparison of allele in diff erent breeds of sheep

Порода N Na Npr Ne Не Но Fis
Ставропольская 11,9 - - 7,7 0,851 0,51 0,401
Советский меринос 12,3 - - 6,8 0,839 0,546 0,344
Грозненская 10,4 - - 5,4 0,797 0,678 0,148
Казахская тонкорунная 9,5833 7,4166 2,1666 5,7417 0,809 0,6972 0,1459

Рис. 1. Диаграмма встречаемости типичных и приватных аллелей в популяции
Fig. 1. Diagram of the occurrence of typical and private alleles in the population
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овец казахской тонкорунной породы современными 
молекулярно-генетическими методами.

Обнаруженная изменчивость микросателлитных 
маркеров свидетельствует о наличии дифференциации 
популяции овец казахской тонкорунной породы.
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