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Впервые проведен анализ генетического разнообразия осетинской породы овец с использованием
полногеномных SNP-профилей в сравнительном аспекте с другими российскими грубошерстными
породами. Установлено, что осетинская порода отличается высоким генетическим и аллельным
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евской породами овец, что подтверждается низким значением дифференциации (Fst = 0.009) и фор-
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структуры осетинской и карачаевской пород.
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Овцеводство – это популярное направление
животноводческой деятельности на территориях
с преобладающим горным рельефом и с эпохи
неолита главный источник существования насе-
ления древнего Кавказа [1]. В Республике Осетии
овцеводство – это основное традиционное заня-
тие, обеспечивающее осетин бараниной, моло-
ком, сыром, шерстью и кожей [2]. Живые овцы и
продукты овцеводства активно использовались
для натурального обмена на различные товары, а
также в качестве выплаты феодальных податей
[2]. Известно, что особенно ценились животные
черно-бурой масти, так как их шерсть была осно-
вой для изготовления высококачественного сук-
на – “осетинского сукна” [1].

Неприхотливая и выносливая осетинская по-
рода овец приспособлена к суровым условиям
обитания и характеризуется хорошей мясной
продуктивностью и высокими вкусовыми каче-
ствами баранины без специфического запаха.
Кроме того, до сих пор шерсть используется для
изготовления бурок, валяной обуви и иных изде-
лий [3]. Численность осетинской породы претер-

пела довольно большие изменения за последние
20 лет: 2200 голов в 2000 г., 3400 голов в 2010 г.,
4300 голов в 2011 г., 3400 голов в 2012 г. и 1300 го-
лов в 2019 г. [4, 5].

Считается, что осетинская порода произошла
от средневековых пород или популяций овец, ко-
торых разводили аланы – ираноязычные кочевые
племена скифо-сарматского происхождения, в
послемонгольский период [1, 6]. Согласно исто-
рическим сведениям, до оттеснения в горы ала-
ны-осетины активно практиковали систему от-
гонного овцеводства, которая была возрождена
при переселении на равнины [6].

Для разработки научно обоснованных про-
грамм по сохранению генофонда уникальной
осетинской породы необходимо проводить гене-
тический мониторинг. Тем не менее практически
ничего неизвестно о генетическом разнообразии,
популяционной структуре и демографической
истории осетинской породы овец.

Внедрение высокопроизводительных техноло-
гий для проведения массового параллельного ге-
нотипирования однонуклеотидных полиморфиз-
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мов (SNP) открыло эру геномных исследований
сельскохозяйственных животных. Среди различ-
ных направлений применения ДНК-чипов осо-
бую популярность нашло их использование для
геномной характеристики локальных пород овец
[7, 8]. Так, E. Ciani et al. [7] провели масштабное
геномное изучение 19 итальянских пород овец с
использованием ДНК-чипов, в результате чего
было показано наличие активного потока генов
между этими породами в прошлом и незадоку-
ментированной интрогрессии с диким муфлоном.
На основе применения чипа Illumina OvineSNP50
для анализа популяционной структуры 18 абори-
генных валлийских пород овец было продемон-
стрировано, что изучаемые овцы не образовыва-
ли генетически однородной группы (попарные
значения показателя Fst между породами варьи-
ровали от 0.107 до 0.201) [8]. С помощью ДНК-чи-
пов были рассчитаны значения эффективного
размера популяции киргизских локальных пород
овец, которые варьировали от 176 в алайской по-
роде до 563 в айкольской породе [9]. Геномные
исследования десяти алжирских и марокканских
пород овец выявили, что некоторые породы раз-
ного происхождения генетически неразличимы.
Полученные результаты поставили под сомнение
целостность геномных ресурсов этих местных по-
род, сохранение которых имеет решающее значе-
ние для будущего сектора животноводства регио-
на Магриба [10]. SNP-анализ пяти шведских по-
род показал, что эти породы представляют собой
пять различных пород, в то время как гуте и гот-
ланд более тесно связаны друг с другом [11]. Кро-
ме того, использование ДНК-чипа позволило
оценить популяционную структуру и генетиче-
ское разнообразие бразильских пород овец санта-
инес, морада нова, бразильская чернобрюхая и
бразильская жирнохвостая, разводимых экстен-
сивным способом [12].

В связи с этим цель настоящей работы – ха-
рактеристика генетического разнообразия и ана-
лиз популяционной структуры осетинской породы
овец на основе полногеномных SNP-профилей.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Выборка осетинской породы была представле-

на 30 образцами (OSET, n = 30). В качестве групп
сравнения были использованы образцы овец гру-
бошерстных жирнохвостых овец, в том числе: ка-
рачаевской, лезгинской, тушинской, андийской,
каракульской, эдильбаевской и тувинской корот-
кожирнохвостой пород. Краткая характеристика
изучаемых пород [13] представлена в табл. 1.

Исследуемые образцы овец были генотипиро-
ваны с использованием ДНК-чипов OvineSNP50
BeadChip (Illumina, San Diego, CA, США) или
Ovine Infinium HD BeadChip (Illumina, San Diego,
CA, США) [14]. После объединения генотипиче-

ских данных в анализе осталось всего 42230 ауто-
сомных SNP, которые перекрывались между дву-
мя ДНК-чипами.

Проведены контроль качества генотипирова-
ния и выбор SNP для проведения дальнейшего
анализа. SNP, расположенные на половых хромо-
сомах или с неизвестной локацией, а также отсут-
ствующие у менее чем 90% образцов, были удале-
ны из анализа. Дополнительно были отброшены
SNP-маркеры, для которых частота минорного
аллеля (MAF) составила менее 5% и которые бы-
ли идентифицированы как неполиморфные.

Параметры генетического разнообразия, вклю-
чая наблюдаемую гетерозиготность (Ho), несмещен-
ную ожидаемую гетерозиготность (uHe) и несме-
щенный коэффициент инбридинга (uFis) с 95%-
ным доверительным интервалом (CI95%), и ра-
рифицированное аллельное разнообразие (Ar)
были рассчитаны в R “diveRsity” [15].

Эффективный размер популяции (Ne) был рас-
считан на основе анализа неравновесия по сцеп-
лению (LD) в программе SNeP [16]. При расчетах
были установлены параметры по умолчанию, за
исключением поправки на размер выборки, ча-
стоты мутаций (α = 2.2 [17]) и скорости рекомбина-
ции между парой генетических маркеров по [18].

Генетическая дифференциация между изучае-
мыми популяциями овец проводилась путем рас-
чета попарных значений показателя Fst [19] с по-
мощью пакета R StAMPP [20].

Анализ главных компонентов (Principal Com-
ponent Analysis, PCA) был выполнен в PLINK v1.9
[21] и визуализирован с помощью пакета R
“ggplot2” [22].

Генетическая сеть Neighbor-Net, основанная
на матрице попарных значений Fst, была построе-
на в программе SplitsTree 4.14.5 [23].

Геномная кластеризация была изучена с ис-
пользованием программного обеспечения Ad-
mixture v1.3 [24] и визуализирована с помощью
пакета R “pophelper” [25].

РЕЗУЛЬТАТЫ
Анализ параметров генетического разнообра-

зия показал, что наблюдаемая гетерозиготность
не сильно варьировала в изучаемых популяциях
грубошерстных локальных пород: от 0.367 в андий-
ской породе до 0.388 в лезгинской породе соответ-
ственно (табл. 2). Уровень наблюдаемой гетерози-
готности, рассчитанный для выборки осетинской
породы, приближался к высоким значениям среди
изучаемых популяций (Ho = 0.386). В осетинской
породе отмечена незначительная тенденция к не-
достатку гетерозигот, так как значение коэффи-
циента инбридинга было положительным, но не
достоверным.
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Таблица 1. Краткая характеристика овец осетинской и других грубошерстных пород (Ovis aries), используемых в
исследовании

Примечание. Краткая характеристика пород взята из книги “Справочник пород и типов сельскохозяйственных животных,
разводимых в Российской Федерации”, подготовленной под руководством И.М. Дунина и А.Г. Данкверта [13].

№ Порода Аббревиатура Объем 
выборки Краткая характеристика Регион отбора проб

1 Осетинская OSET 30 Мясо-шерстно-молочная. Живая 
масса 45–50 кг (♀), 65–90 кг (♂)

Республика Северная 
Осетия-Алания

2 Карачаевская KRCH 41 Мясо-шерстно-молочная. Живая 
масса 45–50 кг (♀), 65–90 кг (♂). 
Молоко – сырье для брынзы. Высо-
кая валкость шерсти

Карачаево-Черкесская 
Республика

3 Лезгинская LEZG 42 Мясо-шерстно-молочная. Живая 
масса 40–45 кг (♀), 60–65 кг (♂). 
Шерсть – сырье для производства 
ковров. Круглогодовое пастбищное 
содержание

Республика Дагестан

4 Тушинская TUSH 17 Мясо-шерстно-молочная. Живая 
масса 40–45 кг (♀), 60–65 кг (♂). 
Приспособлены к длительным 
переходам

Республика Дагестан

5 Андийская ANDB 17 Мясо-шерстно-молочная. Живая 
масса 40–42 кг (♀), 46–55 кг (♂). 
Высокая насыщенность цвета 
шерсти (белый и черный)

Республика Дагестан

6 Каракульская KARA 41 Мясо, овчины, смушки. Живая 
масса 45–50 кг (♀), 65–90 кг (♂). 
Красивый узор меха. Выносливы к 
засушливому климату

Республика Калмыкия

7 Эдильбаевская EDLB 41 Мясосальная. Живая масса 65–70 кг 
(♀), 110–120 кг (♂). Крепкая консти-
туция, высокая выносливость

Волгоградская область

8 Тувинская 
короткожирно-
хвостая

TUVA 41 Мясная. Живая масса 45–56 кг (♀), 
67–78 кг (♂). Приспособлены к 
суровым условиям

Республика Тыва

Аллельное разнообразие в осетинской породе
(наряду с лезгинской породой) было наиболее
высоким среди исследуемых пород: Ar = 1.992 по
сравнению с вариациями от 1.972 в андийской по-
роде до 1.990 в карачаевской и тувинской корот-
кожирнохвостой породах.

Значения эффективного размера популяции,
рассчитанного для трех поколений назад, варьи-
ровали от 98 в андийской породе до 516 в тувин-
ской короткожирнохвостой породе (табл. 2). Со-
временный эффективный размер популяции осе-
тинской породы был довольно высок и составлял
406 рассчитанных особей.

Анализ изменений эффективного размера по-
пуляций, рассчитанного для 50 поколений назад,
показал, что снижение этого показателя с течени-

ем поколений наблюдалось у всех исследуемых
групп овец (рис. 1).

Дополнительно были проанализированы тен-
денции изменений исторического эффективного
размера популяций, рассчитанного для 520 поко-
лений назад (рис. 2). У осетинской породы на-
блюдалось несколько пиков и спадов в разрезе
исторических поколений. Так, например, 506 по-
колений назад спад наблюдался как у осетинской
(Ne506 = 5264 по сравнению с Ne520 = 6069), так и у
других изучаемых пород овец, за которым после-
довал рост (Ne430 = 6269). Исторический эффек-
тивный размер популяции осетинской породы был
максимальным 235 поколений назад (Ne235 = 6360).
Снижение эффективного размера численности
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Таблица 2. Генетическое разнообразие в осетинской и других изучаемых грубошерстных породах овец (Ovis aries)

Примечание. n – число образцов; Ho – наблюдаемая гетерозиготность; uHe – несмещенная ожидаемая гетерозиготность;
uFis – несмещенный коэффициент инбридинга; Ar – аллельное разнообразие; Ne3, Ne5 и Ne15 – эффективный размер попу-
ляции, рассчитанный для трех, пяти и 15 поколений назад. В квадратных скобках обозначен размах изменчивости uFis при
доверительном интервале 95%. Стандартные ошибки (SE) составляли ±0.001 для показателей Ho, uHe, Ar.

Порода n Ho uHe uFis Ar Ne3 Ne5 Ne15

OSET 30 0.386 0.387 0.002 [0; 0.004] 1.992 406 560 1035

KRCH 41 0.386 0.385 –0.003 [–0.005; –0.001] 1.990 351 469 893

LEZG 42 0.388 0.389 0.002 [0; 0.004] 1.992 371 556 1233

TUSH 17 0.383 0.386 0.007 [0.005; 0.009] 1.991 211 324 764

ANDB 17 0.367 0.364 –0.007 [–0.009; –0.005] 1.972 98 129 250

KARA 41 0.380 0.378 –0.007 [–0.009; –0.005] 1.985 290 412 854

EDLB 41 0.383 0.379 –0.008 [–0.01; –0.006] 1.985 255 357 710

TUVA 41 0.385 0.385 0 [–0.002; 0.002] 1.990 516 706 1442

снижается со 180 поколений назад вплоть до со-
временных значений.

Анализ главных компонент показал, что пер-
вая главная компонента (PC1), ответственная за
10.92% генетической изменчивости, разделяет ис-
следуемые породы на несколько групп (рис. 3).
Первая группа была сформирована осетинской, ка-
рачаевской, лезгинской, тушинской и андийской
породами. Вторая группа включала в себя эдиль-
баевскую, тувинскую короткожирнохвостую (ле-
вый верхний квадрант) и каракульскую (левый
нижний квадрант) породы.

Генетическая сеть, построенная для осетин-
ской и других изучаемых грубошерстных пород
овец на основе расчета попарных значений Fst,
показала наличие двух кластеров (рис. 4). В пер-
вый кластер входили каракульская, эдильбаевская

и тувинская короткожирнохвостая породы. Вто-
рой кластер был представлен группой осетинской
и карачаевской пород, независимой ветвью ан-
дийской породы и группой лезгинской и тушин-
ской пород.

Наименьшее значение Fst было идентифициро-
вано между осетинской и карачаевской породами
(Fst = 0.009), а наибольшее – между осетинской и
андийской и между осетинской и каракульской по-
родами (Fst = 0.033 и Fst = 0.03 соответственно).
Значения Fst составили 0.012 и 0.013 для пар осе-
тинская и лезгинская, осетинская и тушинская
соответственно (табл. 3).

Кластерный анализ продемонстрировал, что
при К = 2 породы распределились по двум класте-
рам, соответствующим детектированным ранее с
помощью PCA-анализа и построения генетической

Таблица 3. Попарные значения Fst, рассчитанные для осетинской и других изучаемых грубошерстных пород овец
(Ovis aries)

OSET KRCH LEZG TUSH ANDB KARA EDLB TUVA

OSET

KRCH 0.009

LEZG 0.012 0.017

TUSH 0.013 0.019 0.008

ANDB 0.033 0.037 0.032 0.034

KARA 0.030 0.034 0.025 0.026 0.051

EDLB 0.025 0.030 0.021 0.023 0.047 0.026

TUVA 0.020 0.023 0.017 0.019 0.042 0.023 0.017
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сети (рис. 5). Начиная с этого значения K, осетин-
ская и карачаевская породы характеризовались
большой схожестью популяционной структуры. С
увеличением числа К лезгинская, тушинская и
андийская породы заметнее обособляются от осе-
тинской и карачаевской пород.

ОБСУЖДЕНИЕ

Аборигенные породы овец уникальны тем, что
адаптированы к разведению в специфических, за-
частую суровых условиях (например, разреженный
воздух, скудные пастбища, сложный рельеф). Сле-
дует отметить, что условия горной местности не
всегда равнозначны, поэтому в регионах разводят
грубошерстные породы овец, приспособленные к
конкретной местности. Так, андийская и лезгин-
ская породы популярны в Республике Дагестан;

осетинская, тушинская и карачаевская породы
наиболее распространены в Республике Северная
Осетия-Алания; карачаевская порода – одна из
часто встречающихся групп овец в республиках
Карачаево-Черкесия и Кабардино-Балкария [4].
В связи с этим генетические ресурсы каждой або-
ригенной породы по-своему уникальны.

Генетические взаимосвязи осетинской поро-
ды с другими породами овец Северного Кавказа
недостаточно изучены. Например, была предпри-
нята попытка исследования межпородной диф-
ференциации северокавказских грубошерстных
овец – карачаевской, лезгинской, осетинской,
тушинской и андийской пород [26]. На основа-
нии маркеров групп крови породы распредели-
лись по двум кластерам: кластер А, включающий
тушинскую и осетинскую породы, и Б, сформи-

Рис. 3. Анализ главных компонент, проведенный для осетинской и других изучаемых грубошерстных пород овец (Ovis
aries).

0.05 0.10 0.150–0.05–0.10–0.15

P
C

2 
(7

.7
6%

)

–0.1

0

–0.2

0.1

OSET

KRCH

LEZG

TUSH

ANDB

KARA

EDLB

TUVA

PC1 (10.92%)



ГЕНЕТИКА  том 59  № 11  2023

ИЗУЧЕНИЕ ГЕНЕТИЧЕСКОГО РАЗНООБРАЗИЯ И ПОПУЛЯЦИОННОЙ... 1277

Р
ис

. 4
. Г

ен
ет

ич
ес

ка
я 

се
ть

, п
ос

тр
ое

нн
ая

 д
ля

 о
се

ти
нс

ко
й 

и 
др

уг
их

 и
зу

ча
ем

ы
х 

гр
уб

ош
ер

ст
ны

х 
по

ро
д 

ов
ец

 (O
vi

s a
ri

es
) н

а 
ос

но
ве

 р
ас

че
та

 п
оп

ар
ны

х 
зн

ач
ен

ий
 F

st
.

0.
01

O
SE

T

K
R

C
HL
E

Z
G

T
U

SH

A
N

D
B

K
A

R
A

E
D

L
B

T
U

VA



1278

ГЕНЕТИКА  том 59  № 11  2023

ДЕНИСКОВА и др.

рованный карачаевской, андийской и лезгинской
породами. Наши результаты не поддерживают
эти данные, так как белковые маркеры для прове-
дения популяционных исследований характери-
зуются недостаточной разрешающей способно-
стью.

Следует отметить, что SNP-профили осетин-
ской породы были использованы в наших преды-
дущих исследованиях для проведения ряда спе-
цифических анализов. Так, ранее был изучен пат-
терн распространения сегментов гомозиготности
в геномах российских пород овец, включая осе-
тинскую [27]. В результате проведенного анализа
вариации числа копий (CNV) в выборке овец осе-
тинской породы были выявлены 337 регионов
CNV [28]. В геномных регионах, перекрываю-

щихся с CNV, у осетинской породы были выявле-
ны интересные гены, ассоциированные с адапта-
цией к гипоксии и мясными качествами, не иден-
тифицированные в других российских породах, в
том числе и в карачаевской. Эти эксперименталь-
ные данные еще раз подтверждают то, что уни-
кальный генофонд осетинской породы необходи-
мо поддерживать и совершенствовать.

В настоящей работе проведено изучение гене-
тического разнообразия осетинской породы, а
также изучена демографическая история породы
на основе расчета современного и исторического
эффективного размера популяции.

Несмотря на то что осетинская порода разво-
дится в узком ареале, эта группа овец характери-
зуется довольно высокими значениями параметров,

Рис. 5. Кластерный анализ, проведенный для осетинской и других изучаемых грубошерстных пород овец (Ovis aries),
для вероятного числа предковых популяций (K) от 2 до 5.
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характеризующих генетическое разнообразие. Так,
значения ожидаемой гетерозиготности, рассчи-
танные для итальянских местных пород овец (He
от 0.33 у альматураны до 0.37 у латичуда и сопра-
виссаны) [7] и для валлийских пород овец (He от
0.306 у керри хил до 0.380 у баджер фейс) [8], были
ниже рассчитанных в настоящей работе для осе-
тинской породы. Аллельное разнообразие осе-
тинской породы было выше по сравнению со зна-
чениями этого показателя у киргизских пород
овец (Ar = 1.992 против Ar от 1.964 у алайской до
1.987 у айкольской пород) [9].

Современный эффективный размер популя-
ции, рассчитанный для пяти поколений назад,
также довольно высок у осетинской породы и был
соизмерим со значениями, рассчитанными для
других анализируемых пород в настоящей работе
(Ne5 = 129–706), а также для гиссарской и айколь-
ской пород (Ne5 = 660 и 563) [9] и для валлийских
пород (Ne5 = 88–825) [8].

Тенденция к снижению эффективного разме-
ра популяции с уменьшением числа поколений
отмечена у многих пород овец. Так, максималь-
ные значения эффективного размера популяции
итальянских пород наблюдались между 50–60
или более 60 поколений назад [7]. Тем не менее
значения Ne50 для этих пород существенно ниже
(224–657) по сравнению со значением аналогич-
ного показателя у осетинской породы. Следует
отметить, что пик эффективного размера популя-
ции осетинской породы приходился более чем на
200 поколений назад (а именно на 235-е поколе-
ние назад). Подобная тенденция была отмечена в
гиссарской породе [9]. Гиссарская порода, как и
осетинская, характеризуется древним происхож-
дением и разведением преимущественно по си-
стеме классического пасторализма, что, возмож-
но, нашло отражение в паттернах изменения эф-
фективного размера популяции.

Расчет попарных значений Fst, построение ге-
нетической сети и кластерный анализ показали
близкие генетические взаимосвязи осетинской и
карачаевской пород овец. Известно, что карача-
евская порода была также издавна распростране-
на в Осетии [6]. Высказываются предположения,
что карачаевская порода – это одна из разновид-
ностей осетинской породы [29]. Исследуемые вы-
борки пород в настоящей работе недостаточны для
подтверждения или опровержения этого предпо-
ложения. Тем не менее можно дискутировать о
том, что осетинская и карачаевская породы про-
изошли от общей предковой группы овец или что
происходит, с меньшей долей вероятности, не-
контролируемое скрещивание этих пород.

Исследуя африканские магрибские породы
овец, I. Belabdi et al. [10], основываясь на рассчитан-
ном значении Fst = 0.0024, сделали вывод о генети-
ческой гомогенизации местных пород. В настоя-
щем исследовании между породами, обитающими
на территории Северного Кавказа (осетинская,
карачаевская, лезгинская, тушинская), также де-
тектированы невысокие значения дифференциа-
ции (Fst = от 0.009 до 0.013), что дает основания
предполагать о родственном происхождении этих
пород.

Таким образом, осетинская порода овец ха-
рактеризуется высоким уровнем генетического
разнообразия и высоким значением современно-
го эффективного размера популяции. Следует от-
метить, что несмотря на сравнительно неболь-
шую численность осетинская порода не уступает
другим грубошерстным, в частности северокавказ-
ским, породам по генетическому разнообразию.
Вероятно, порода еще не находится в критическом
состоянии и может быть успешно сохранена и
улучшена для будущих поколений горцев с помо-
щью программ консервации.

Финансирование проводилось за счет средств
Министерства науки и высшего образования
Российской Федерации, грант № 075-15-2021-
1037 (внутренний № 15. БРК.21.0001).

Полногеномные профили овец каракульской
и эдильбаевской пород были получены при фи-
нансовой поддержке проекта РНФ № 21-46-
00001.

Все применимые международные, националь-
ные и/или институциональные принципы ухода
и использования животных были соблюдены.
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For the first time, an analysis of the genetic diversity of the Osetin sheep breed was performed using genome-
wide SNP profiles in a comparison with other Russian coarse wool breeds. We established that the Osetin
breed has high genetic and allelic diversity indicators. For the first time, the recent and historical population
effective sizes of the Osetin breed were calculated. Close genetic relationships between the Osetin and Kara-
chaev sheep breeds were shown, that is confirmed by the low value of differentiation (Fst = 0.009) and the for-
mation of a joint cluster at the Neighbor Net graph. The similarity of the population structure of the Osetin
and Karachaev breeds was revealed as well.
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