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Аннотация. В  статье приводятся результаты иден-
тификации участков с  повышенной гетерозиготностью 
в геномах овец карачаевской и романовской пород на осно-
вании данных полногеномного секвенирования. Выявлены 
особенности наличия и  распространения гетерозиготных 
сегментов в породах, в том числе на уровне хромосом. Раз-
личия в распределении участков гетерозиготности в гено-
мах разных пород указывают на возможное участие генов 
в этих регионах в процессе отбора, влияющего на формиро-
вание хозяйственно-значимых признаков.
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Summary. The  paper presents the  results of  identifying 
regions of  increased heterozygosity in  the  genomes of  Kara-
chaev and Romanov sheep based on whole-genome sequencing 
data. The  presence and distribution of  heterozygous segments 
in  the  breeds, including at  the  chromosomal level, are identi-
fied. Differences in  the  distribution of  heterozygosity regions 
in the genomes of different breeds indicate the possible involve-
ment of genes in these regions in the selection process that influ-
ences the development of economically significant traits.
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Введение. Сегменты гетерозиготности  (runs 
of heterozygosity, ROHet) представляют собой ге-

номные регионы, характеризующиеся непрерывной 
высокой гетерозиготностью в  диплоидных организ-
мах [1, 2].

Исследования показывают, что увеличение ге-
терозиготности с  течением времени может быть 
связано с  балансирующим отбором, который под-
держивает более высокие уровни гетерозиготности 
и  аллельного разнообразия в  популяциях  [3]. Харак-
тер распределения ROHet в геномах животных может 

частично отражать влияние балансирующего отбо-
ра на  геномную гетерозиготность  [4]. Эти регионы 
играют ключевую роль в  сохранении достаточного 
генетического разнообразия в  популяциях, поскольку 
преимущество при отборе предоставляется гетеро-
зиготным генотипам  [5]. Более того, такие регионы 
могут быть связаны с  ключевыми функциональными 
характеристиками организма, такими как иммунный 
ответ, выживаемость, фертильность и  другие хозяй-
ственно-полезные признаки  [6]. Кроме того, сегмен-
ты ROHet можно использовать для идентификации 
геномных областей, которые сформировались в  ре-
зультате потока генов между популяциями, например, 
в  случаях интрогрессии или смешивания генов, про-
слеживая таким образом историю развития породы 
и направление селекционной работы [7, 8].

Хотя в нескольких недавних исследованиях сооб-
щалось о  ROHet у  домашних животных, существует 
необходимость в более систематических исследовани-
ях, которые охватывали бы более широкий спектр ви-
дов домашнего скота.

Развитие технологий делает все более доступны-
ми наукоемкие методы анализа геномов, например, 
полногеномное секвенирование, которое является 
весьма информативным методом поиска регионов, 
связанных с экономически значимыми признаками.

Цель исследования состояла в  идентификации 
регионов повышенной гетерозиготности у  овец ло-
кальных пород разного направления продуктивности 
в сравнительном аспекте на основании данных секве-
нирования полного генома.

Материалы, методы и  объекты исследования. 
Материалом для исследований служили образцы тка-
ни  (ушной выщип) овец карачаевской  (KRCH, n=20) 
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и  романовской  (RMNV, n=20) пород, сохраняемых 
в  биоресурсной коллекции «Банк генетического ма-
териала домашних и  диких видов животных и  пти-
цы». Работы по  выделению и  оценке качества ДНК, 
а  также анализу данных проводились с применением 
оборудования Центра коллективного пользования на-
учным оборудованием «Биоресурсы и  биоинженерия 
сельскохозяйственных животных» ФГБНУ ФИЦ ВИЖ 
им. академика Л.К. Эрнста.

В ходе исследований было проведено полно-
геномное секвенирование на  секвенаторе NovaSeq 
6000  (Illumina Inc., США). Выравнивание сиквенсов 
выполняли на референсный геном Ovis aries по сбор-
ке ARS-UI_Ramb_v3.0  (GCA_016772045.2). Биоин-
форматическая обработка и контроль качества данных 
секвенирования проводились с  помощью програм-
мы PLINK1.9. Для  анализа были отобраны только 
биаллельные локусы с  частотой минорного аллеля 
не  более 5%  (–-maf 0.05), расположенные на  28 ау-
тосомах и  успешно генотипированные не  менее чем 
у  99,9% особей  (–-geno 0.001). После контроля каче-
ства и фильтрации данных в итоговый датасет вошло 
19 702 272 однонуклеотидных полиморфизмов  (SNPs, 
single nucleotide polymorphisms).

Идентификация участков гетерозиготности прово-
дилась с помощью R-пакета detectRUNS с использова-
нием метода скользящего окна. Для  проведения ана-
лиза использовались следующие настройки: размер 
окна составлял 50 SNP, минимальное количество SNP 
в окне равнялось 45, минимальная длина сегмента ге-
терозиготности составляла 200 Кб, допускался 1 гете-
розиготный и 5 негенотипированных SNP.

Результаты и их обсуждение. В ходе работы по-
лучены данные о  количестве и  длине протяженных 
гетерозиготных фрагментов ROHet для исследуемых 
пород овец (табл.).

Как видно из данных таблицы 1, между показате-
лями средней длины и среднего количества сегментов 

гетерозиготности не  выявлено достоверных разли-
чий при сравнении двух пород овец. При  этом сле-
дует отметить, что средняя длина сегментов у  ро-
мановской породы отличалась несколько большим 
диапазоном, варьируя от 0,02 до 0,38 Mb, в  то время 
как у карачаевской породы вариация была в пределах 
0,03-0,34 Mb.

Нами проведен анализ распределения участков ге-
терозиготности по хромосомам (рис.).

Как видно из  данных рисунка, распределение 
сегментов гетерозиготности у  двух пород было не-
однородным. На  хромосомах 12, 16, 17, 19 и  21 ча-
стота встречаемости сегментов ROHet у карачаевской 
породы была выше, чем у  романовской. В  то  время 
как на 1, 2, 5, 6, 11, 13, 14, 18 хромосомах у романов-
ской породы сегменты ROHet обнаруживались чаще. 
На  хромосомах 4, 7 и  8 выявлены сегменты только 
у романовской породы. На 9 хромосоме выявлены сег-
менты только у карачаевской породы. На хромосомах 
22-26 не было идентифицировано протяженных гете-
розиготных участков.

Таблица. Описательная статистика количества 
и длины гетерозиготных сегментов у разных пород овец

Table. Descriptive statistics of the number and length 
of heterozygous segments in different sheep breeds

Порода n
Средняя длина  

сегментов ROHet, Mb
Среднее количество  
сегментов ROHet,

M±SE min–max M±SE min–max
Карачаевская 20 0,17±0,02 0,03…0,34 6,30±0,63 1…12
Романовская* 19 0,18±0,03 0,02…0,38 6,32±0,95 1…14

Примечание: n  – количество голов в  группе; M  – среднее 
значение; SE – стандартная ошибка; min–max – минимальное 
и максимальное значение показателя соответственно.

* – в одном образце романовской породы не было обнару-
жено сегментов гетерозиготности, соответствующих на-
стройкам поиска

Рис. Распределение сегментов гетерозиготности по хромосомам.  
Ось Х – номера хромосом, Ось Y – доля сегментов ROHet на хромосоме, %

Fig. Distribution of heterozygosity segments across chromosomes.  
X-axis – chromosome numbers, Y-axis – proportion of ROHet segments on the chromosome, %



«Овцы, козы, шерстяное дело», № 4, 2025

14

Подобное неравномерное распределение сег-
ментов повышенной гетерозиготности может свиде-
тельствовать о  наличии в  указанных точках следов 
действия стабилизирующего отбора (в пользу гетеро-
зигот) при формировании признаков адаптации к  из-
меняющимся условиям внешней среды. Так, напри-
мер, Li G. et al. [2] предположили, что участки ROHet 
содержат гены, связанные с эмбриональным развити-
ем у пород коз Цзянси. Аналогично этому, Mulim H.A. 
et al. [6] обнаружили точки отбора в сегментах ROHet, 
связанные с  вероятным действием стабилизирующе-
го отбора, и  гены-кандидаты, связанные с  иммунной 
системой у популяций крупного рогатого скота. В ис-
следовании сегментов гетерозиготности на 17 популя-
циях овец выявлены общие для нескольких популяций 
регионы, в  которых были обнаружены гены, связан-
ные с  различными признаками, такими как размер 
тела, развитие мышц и функции мозга [9].

Выводы. Породы овец демонстрируют различия 
в распределении участков гетерозиготности в их гено-
мах, что указывает на возможное участие генов в этих 
регионах в процессе отбора, влияющего на формиро-
вание ключевых признаков. Таким образом, более глу-
бокое понимание распространения регионов ROHet 
в геноме овец может дать ценную информацию о по-
пуляционном разнообразии, эволюционной истории 
и геномных основах сложных признаков.
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