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В ходе эволюционных процессов и селекционной работы сформировались разнообразные мас-
сивы местных популяций скота, приспособленных к конкретным природно-климатическим ус-
ловиям. Повышение селекционного давления и концентрация на нескольких высокопродуктив-
ных породах привели к эрозии генетических ресурсов по всему миру. Одним из эффективных 
подходов к оценке генетического разнообразия является исследование полиморфизма митохон-
дриальной ДНК (мтДНК), которая демонстрирует высокий уровень изменчивости и характери-
зуется отсутствием рекомбинации, что позволяет исследовать генетические связи между порода-
ми и отслеживать как древние, так и относительно недавние эволюционные события. Изучение 
эволюции и демографической истории пород сельскохозяйственных животных становится воз-
можным благодаря вовлечению в исследования исторических и археологических образцов. Цель 
нашей работы состояла в выявлении наиболее эффективного способа исследования мтДНК, 
извлеченной из археологических образцов, позволяющего проводить анализ популяционно-ге-
нетических параметров. В исследование включены образцы, датированные концом XIII–XIV вв., 
обнаруженные при раскопках центральной части средневекового кремля в границах современ-
ного Ярославля. Для исследования материнской изменчивости крупного рогатого скота, разво-
дившегося в лесной зоне Русской равнины, использованы методы полногеномного секвениро-
вания и секвенирования фрагментов мтДНК по Сэнгеру. Дендрограмма на основе генетических 
дистанций полной митохондриальной последовательности по методу Neighbor–Joining выявила 
кластеризацию археологических образцов в группах современного ярославского и холмогорского 
скота, что может указывать на общих предков всех трех популяций. При подробном рассмотре-
нии некоторых областей митогенома обнаружено, что для археологических образцов успешно 
генотипированными оказались последовательности, незначительно перекрывающиеся между 
собой, в связи с чем была разработана система генотипирования гипервариабельного участка 
D-петли с помощью секвенирования целевого фрагмента по Сэнгеру. Проведенный анализ ну-
клеотидного и гаплотипического разнообразия выявил в группе археологических образцов ми-
нимальные значения этих показателей. Построенная медианная сеть гаплотипов позволила от-
нести археологические образцы к гаплогруппе Т3, наиболее распространенной в европейских 
породах скота. Анализ полученных данных позволяет предполагать происхождение изучаемых 
археологических образцов от особей местной группы скота, разводимой в окрестностях средне-
векового г. Ярославля в XIII–XIV вв.
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Одомашнивание животных было важным ша-
гом в демографическом и культурном развитии 
человечества. Вместе с окультуриванием растений 

оно заложило основу сельского хозяйства, каким 
мы его знаем сегодня [1]. В ходе естественных эво-
люционных процессов и направленной селекции 
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сформировалось огромное разнообразие местных 
популяций. В течение последних десятилетий раз-
работка и усиленное внимание к более эффектив-
ным программам селекции ускорили генетическое 
улучшение ряда пород.

В результате такой сельскохозяйственной прак-
тики высокопродуктивные породы вытеснили 
местные во всем мире [2, 3]. Такое развитие собы-
тий привело к растущей обеспокоенности по пово-
ду эрозии генетических ресурсов [4, 5].

Эффективное управление генетическими ре-
сурсами сельскохозяйственных животных (FAnGR) 
требует всесторонних знаний о характеристиках 
пород, включая данные о размере и структуре по-
пуляции, географическом распределении, про-
изводственной среде, а также внутрипородном и 
межпородном генетическом разнообразии [6]. 

Получение новых знаний о геноме животных, 
совершенствование методических подходов, раз-
витие высокопроизводительных технологий ге-
номного анализа и создание современного ана-
литического оборудования сделали возможным 
использование различных генетических маркеров 
для идентификации и изучения аллелофондов [7].

На сегодняшний день одним из эффективных 
подходов к оценке генетического разнообразия 
является исследование полиморфизма митохон-
дриальной ДНК (мтДНК), которая демонстрирует 
высокий уровень изменчивости и характеризуется 
отсутствием рекомбинации, что позволяет иссле-
довать генетические связи между породами и от-
слеживать как древние, так и относительно недав-
ние эволюционные события [8–11]. 

Митохондриальный геном представляет собой 
одну кольцевую молекулу ДНК. Исключением яв-
ляются некоторые кишечнополостные, водоросли, 
грибы и одноклеточные эукариоты, для которых 
характерна линейная структура мтДНК [12]. Для 
млекопитающих типичный размер митохондри-
ального генома составляет 16–18 тпн. [13]. На про-
тяжении тысячелетий проходило формирование 
митохондриального генома, который приобретал 
свои особенности, и согласно им образовались 
определенные гаплогруппы. Гаплогруппы – это 
одна из главных популяционно-генетических ха-
рактеристик митогенома, используемых для опре-
деления происхождения скота. В мировой практи-
ке для крупного рогатого скота определены следу-
ющие шесть гаплогрупп – макрогруппа Т, которая 
включает в себя: Т, Т1, Т2, Т3, Т4, Т5 [14–16], I 
(Bos indicus) [17–19], P (наиболее часто встречалась 
у ископаемых туров) [16, 20–22], Q (близка к га-
плогруппе Т, возникла уже в процессе одомашни-
вания скота), R (далека от всех предшествующих 
гаплогрупп, в настоящее время встречается у ита-
льянских пород скота) и Е (отсутствует у совре-
менных животных) [21]. А для овец, основываясь 

на анализе контрольной̆ области мтДНК, исследо-
ватели идентифицировали семь гаплогрупп, две из 
которых (F и G) к настоящему времени исчезли, 
а пять (A, B, C, D, E) продолжают существовать в 
современных породах [23, 24].

Благодаря вовлечению в исследования исто-
рических, археологических и ископаемых образ-
цов становится возможным изучение эволюции 
и демографической истории пород сельскохозяй-
ственных животных. Полученные данные могут 
быть использованы в качестве эталона при опре-
делении генофондного статуса современных по-
пуляций скота, а также для идентификации среди 
них особей — носителей уникальных аллелей или 
аллельных сочетаний, свойственных историческим 
образцам и отсутствующих у большинства живот-
ных современных популяций. Информация о ге-
нотипах исторических образцов может быть ис-
пользована при проведении полногеномных ассо-
циативных исследований (genome wide association 
study, GWAS), а также при определении мишеней 
для геномного редактирования [25]. 

В качестве материала для такого рода исследова-
ний традиционно изучаются исторические черепа 
и их части, сохраняемые в музейных коллекциях 
[26, 27], а также полученные в ходе археологиче-
ских исследований [28]. Вместе с тем использо-
вание черепов из краниологических коллекций в 
качестве источника ДНК осложняется тем, что их 
подготовка к депонированию включает ряд агрес-
сивных химических воздействий, что приводит к 
существенной деградации нуклеиновых кислот. 
Особенно критично получение достаточного коли-
чества ядерной ДНК, представленной всего двумя 
копиями на клетку, в отличие от митохондриаль-
ной, количество копий которой в одной клетке со-
ставляет от 100 до 10000 [29]. Поэтому мы обратили 
внимание прежде всего на мтДНК и включили в 
исследование не только целые черепа, но и дру-
гие скелетные элементы (отдельные кости черепа, 
рога, зубы и метаподии).

Цель настоящей работы состояла в том, чтобы 
выявить наиболее эффективный способ исследо-
вания митохондриальной ДНК, извлеченной из ар-
хеологических образцов, позволяющий проводить 
анализ популяционно-генетических параметров.

В проведенной работе впервые в России для из-
учения археологических образцов средневекового 
крупного рогатого скота были использованы ме-
тоды полногеномного секвенирования и секвени-
рования по Сэнгеру, которые показали свою эф-
фективность при исследовании материнской из-
менчивости. Удалось дать оценку генетическому 
разнообразию и определить гаплотипическую при-
надлежность коров, содержавшихся на территории 
средневекового Ярославля в XIII–XIV вв.
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МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
В исследование включены археологические об-

разцы, полученные при раскопках на Волжской на-
бережной в самом центре Ярославского кремля и 
датированные XIII–XIV вв. Выбранные в качестве 
образцов кости (фрагменты черепов, рога и пясти) 
происходят от взрослых особей, которые по раз-
мерным характеристикам несомненно относятся к 
разводимой в то время на территории центральной 
части Русской равнины местной популяции круп-
ного рогатого скота [30–32]. Что касается половой 
принадлежности, то по морфологическим параме-
трам эти скелетные элементы были оценены как 
принадлежавшие коровам, что не противоречит 
данным секвенирования полного генома.

Исследование археологических образцов прово-
дили в специализированной лаборатории ФГБНУ 
ФИЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста, оборудованной для 
работы с древней ДНК [1]. 

В качестве материала для выделения ДНК был 
использован порошок, получаемый с помощью 
вибрационной шаровой мельницы MIXERMILL-
MM 400 (RetschGmbH, Германия) из фрагментов 
костей, предварительно очищенных от механи-
ческих примесей, обработанных детергентом и 
ультрафиолетовым облучением для предотвра-
щения контаминации образца экзогенной ДНК. 
Выделение ДНК проводили с помощью набора 
COrDISExtractDecalcine (ООО «Гордис», Россия) 
в соответствии с инструкциями производителя с 
модификацией условий лизиса (56°C, на ночь) и 
объема растворов (2,5 объема лизирующего и про-
мывающего буферов). Для оценки количественных 
характеристик ДНК проводили измерение концен-
трации двухцепочечной ДНК с использованием 
флуориметра Qubit™ (Invitrogen, Life Technologies, 
Waltham, MA, США). 

Исследование современных образцов прово-
дили на базе ЦКП «Биоресурсы и биоинженерия 
сельскохозяйственных животных» ФГБНУ ФИЦ 
ВИЖ им. Л.К. Эрнста. Поскольку предваритель-
ные исследования показали сложность амплифи-
кации нуклеотидных последовательностей длиной 
более 400–500 пар нуклеотидов (п. н.) из археоло-
гических образцов, для получения последователь-
ности полного митохондриального генома, насчи-
тывающего более 16 тпн, было принято решение 
провести полногеномное секвенирование (Whole 
genome sequencing, WGS) археологических образ-
цов и далее с помощью биоинформационных ме-
тодов получить последовательность мтДНК.

Минимальное количество ДНК при создании 
библиотек для секвенирования составляет 3 мкг, 
поэтому пороговое значение концентрации пре-
паратов получаемой ДНК было установлено на 
уровне 30 нг/мкл при объеме не менее 100 мкл. 
При получении ДНК более низкой концентрации 

проводили повторное выделение ДНК с увеличе-
нием количества исходного материала, используе-
мого для анализа, и/или концентрирование ДНК 
с использованием вакуумного центифужного кон-
центратора. В случаях отсутствия дополнительных 
навесок костного порошка, принимая во внимание 
уникальность исследуемых образцов, для создания 
библиотек использовались также образцы с коли-
чеством ДНК менее 1 мкг. Для таких образцов до-
полнительное концентрирование препаратов ДНК 
не проводилось.

Полногеномное секвенирование выполнялось 
на секвенаторе NovaSeq 6000 (2x 150 bp), библио-
теки были подготовлены с использованием набо-
ров TruSeqDNANanoLibraryPrepkit (Illumina) и Ac-
cel-NGS® 2SPlusDNALibraryKit (IDT).

Биоинформационная обработка данных про-
водилась в среде R с использованием дополни-
тельных пакетов. Выравнивание сиквенсов вы-
полняли с помощью инструментов bwa-mem2 [33] 
и SAMtools [34] на референсный геном крупного 
рогатого скота по сборке ARS_UMD 3.1.1 (https://
www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly/GCF_000003055.6/). 

РЕЗУЛЬТАТЫ
Проведено полногеномное секвенирование 10 

археологических образцов, после чего из полноге-
номных данных получены полные последователь-
ности митохондриальной ДНК и проведена оценка 
качества выравнивания для этого участка последо-
вательности (табл. 1). 

Как видно из табл. 1, археологические образцы 
крупного рогатого скота характеризовались доста-
точно низким покрытием генома, что не противо-
речит аналогичным показателям в исследованиях 
для других видов животных и человека. В дальней-
ший анализ были включены только шесть образ-
цов, для которых покрытие митохондриального ге-
нома составляло более 30%.

На основании полных последовательностей 
была определена гаплогрупповая принадлежность 
для трех археологических образцов с наибольшим 
покрытием генома (выделены жирным шрифтом). 
В трех других образцах успешно секвенированные 
последовательности не попадали в области митоге-
нома, позволяющие сделать однозначный вывод о 
гаплогрупповой принадлежности.

В качестве групп сравнения были использова-
ны полные митохондриальные геномы современ-
ных представителей холмогорского, ярославского 
и голштинского скота, а также последовательно-
сти митогенома крупного рогатого скота, принад-
лежащие к разным гаплогруппам, загруженные из 
общедоступных источников (https://www.ncbi.nlm.
nih.gov/). Дополнительно были загружены митоге-
номы яков (Bos grunniens), овец (Ovis aries) и туров 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly/GCF_000003055.6/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly/GCF_000003055.6/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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(Bos primigenius) для исключения неверной видовой 
идентификации костных останков. 

С использованием программы MitoToolPy [35] 
была определена гаплогрупповая принадлежность 
исследуемых животных на основании набора дан-
ных из 153 полных последовательностей. Выяв-
лено, что исследуемые археологические образцы 
принадлежат к гаплогруппе T3, наиболее распро-
страненной в Центральной Европе и на Балканах. 

С использованием программы UGENE [36] по-
строена дендрограмма на основании генетических 
дистанций по методу Neighbor-Joining (рис. 1) для 
археологических образцов и современных предста-
вителей холмогорской и ярославской пород. 

Как видно из рис. 1, современные образцы хол-
могорской и ярославской пород в основном обра-
зуют группы в соответствии с породной принад-
лежностью. Археологические образцы AR8, AR9, 
AR38 расположились в кластерах современного 
ярославского скота. Образцы AR29, AR32, AR34 
образовали единую группу с современными жи-
вотными холмогорской породы. 

Распределение средневековых образцов по кла-
стерам холмогорской и ярославской пород может 
свидетельствовать о предковых компонентах, веро-
ятнее всего, общих для группы северного европей-
ского скота. Кроме того, при объяснении такого 
распределения необходимо учитывать предположе-
ние о существовании на территории древнерусско-
го государства двух групп скота, что по археозоо-
логическим данным маловероятно [30–32], а также 
направление современной селекционной работы 
для двух пород черно-пестрого корня, допускаю-
щее их взаимное скрещивание.

Поскольку у археологических образцов нуклео-
тидная последовательность была определена фраг-
ментарно, дополнительно была исследована об-
ласть D-петли как наиболее полиморфная часть 
митохондриального генома. Построена дендро-
грамма генетических дистанций для археологиче-
ских образцов (AR) по отношению к современным 
представителям ярославской (YR) и холмогорской 
(KH) пород (рис. 2). 

При анализе последовательностей D-петли 
образец AR29 показал значительное отличие от 
других образцов, сформировав длинную ветвь, в 
то время как другие образцы кластеризовались 
вблизи современных ярославских и холмогорских 
образцов. 

Однако, поскольку для разных образцов в ис-
следуемых областях генома успешно генотипиро-
ванными оказались последовательности, незна-
чительно перекрывающиеся между собой, пред-
ставленные данные следует интерпретировать с 
осторожностью. Надежные результаты могут быть 
получены при выполнении следующих условий: 
включение в выборку возможно большего количе-
ства образцов и успешное генотипирование одина-
ковых областей генома у этих образцов.

Поскольку генотипирование фрагментов ДНК 
длиной более 400–500 пн для археологических об-
разцов сопряжено с трудностями ввиду сильной 
деградации ДНК, нами была разработана систе-
ма генотипирования гипервариабельного участка 
D-петли длиной 375 пн с помощью ПЦР с после-
дующим секвенированием целевого фрагмента по 
Сэнгеру.

Апробация разработанной тест-системы прове-
дена на новых препаратах ДНК тех же образцов, 

Таблица 1. Характеристика исследуемых археологических образцов

Номер 
образца

Среднее количество ДНК в 
одной аликвоте, мкг

Средняя концентрация 
одной аликвоты, нг/мкл

% покрытия 
генома

Среднее 
покрытие 

генома
AR6 1.670 16.7 8.96 0.18
AR8 0.487 21.2 39.31 0.76
AR9 0.417 18.2 30.25 0.69
AR12 0.843 24.1 15.42 0.52
AR27 2.500 25.0 23.72 0.60
AR29* 0.096 3.1 54.45 8.55
AR32* 0.104 1.8 51.42 2.00
AR34 2.220 22.2 36.52 1.10

AR35* 0.597 10.3 17.12 0.64
AR38 1.650 16.5 41.64 0.97

Примечание. * – не проводилось концентрирование раствора ДНК из нескольких аликвот. Курсивом выделены образцы, 
включенные в дальнейший анализ.
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для которых ранее было проведено полногеномное 
секвенирование (AR9, AR12, AR29, AR32, AR35). 

Нами был сформирован объединенный набор 
последовательностей короткого гипервариабельно-
го участка мтДНК, полученных с помощью секве-
нирования по Сэнгеру пяти образцов (AR9, AR12, 
AR29, AR32, AR35) и одного образца AR8, извле-
ченных из полногеномных последовательностей.

На объединенном наборе данных построе-
на медианная сеть для археологических образцов 
в сравнении с современными холмогорскими и 
ярославскими образцами, а также с загружен-
ными из общедоступных баз данных последова-
тельностей с известными гаплогруппами (рис. 3). 

Археологические образцы, как было показано на 
результатах полногеномных последовательностей, 
кластеризовались совместно с образцами, при-
надлежащими к гаплогруппе T3, к которой также 
относились большинство образцов современной 
ярославской, холмогорской и голштинской пород. 

С использованием программы DnaSP 6.12.01 
[37] был проведен анализ нуклеотидного и гапло-
типического разнообразия (табл. 2), который вы-
явил минимальные значения показателей в груп-
пе археологических образцов (0,00119 ±0,00031 и 
0,333 ±0,088 соответственно). Стоит учитывать, 
что количество образцов в современной холмогор-
ской породе почти в 3, а в ярославской – в 4 раза 
больше, чем в группе археологических образцов, 
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Рис. 1. Дендрограмма Neighbor–Joining на основании генетических дистанций полной митохондриальной после-
довательности крупного рогатого скота. AR – археологические образцы; современные образцы: YR – ярославская 
порода, KH – холмогорская порода.
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что может влиять на расчет показателей разноо-
бразия. Так, среднее число нуклеотидных разли-
чий и нуклеотидное разнообразие в современной 
холмогорской породе почти в 6, а в современной 

ярославской – почти в 8 раз выше, чем у археоло-
гических образцов, в то время как показатель га-
плотипического разнообразия возрос только в 2,7 
раза для обеих современных пород. Таким обра-
зом, низкие показатели генетического разнообра-
зия могут свидетельствовать об однородности ис-
следуемой группы крупного рогатого скота с тер-
ритории кремля Ярославля XIII–IV вв.

Результаты анализа дивергенции последователь-
ностей мтДНК между парами исследуемых групп 
на основании количества сайтов, полиморфных 
только для одной группы из сравниваемой пары, 
приведены в табл. 3.

При попарном сравнении популяций в совре-
менной ярославской породе выявлено наибольшее 
количество полиморфных сайтов. Среди археоло-
гических образцов выявлен один сайт, который 
был полиморфным как по отношению к ярослав-
ской, так и по отношению к холмогорской породе. 
В современной ярославской популяции выявлено 
наибольшее количество полиморфных сайтов как 
по отношению к археологическим (n = 14), так 
и по отношению к современным холмогорским  
(n = 11) образцам. Таким образом, митогеном архе-
ологических образцов выглядит более консолиди-
рованным, чем у современных пород.

ОБСУЖДЕНИЕ
В настоящее время значительная часть миро-

вых генетических исследований древних образцов 
крупного рогатого скота с использованием ми-
тохондриальной ДНК направлена на уточнение 
истории происхождения и перемещения различ-
ных групп скота в процессе доместикации, а также 
предковых линий в местных породах и отродьях. 

По-видимому, наиболее полно исследованы 
широко распространенные популяции крупного 
рогатого скота тауринного типа макрогаплогруп-
пы Т. Изучение митохондриальной ДНК образцов 
крупного рогатого скота, датированных различны-
ми эпохами, выявило преобладание гаплогруппы 
Т3 в европейских и ближневосточных популяциях 
[38]. Однако изучение археологических памятни-
ков, расположенных на территории северного Ки-
тая и Республики Бурятия, возрастом от позднего 
неолита до династий Цинь и Хань (примерно 2500 
г. до н.э. – 350 г. н.э.), показало преобладание сре-
ди археологических образцов крупного рогатого 
скота с гаплогруппами Т3, Т2 и Т4. Предполагает-
ся, что гаплогруппы Т2, Т3 и Т4 распространялись 
в ходе торговых и военных взаимодействий между 
регионами Китая и народами Великой степи [39]. 
Исследование современных образцов турано-мон-
гольского скота выявило преобладание опять же 
гаплогрупп Т3, Т4 и Т2, однако у казахского и мон-
гольского скота встречались гаплогруппа Т1 и даже 
I, характерная для B. indicus [40].

A
R

8

A
R

3
2

AR12

AR29

A
R

27lo
c

AR
YR
KH

Рис. 2. Взаимосвязь археологических и современных 
образцов ярославской и холмогорской пород на ос-
новании анализа полиморфизма D-петли последо-
вательности мтДНК. AR – археологические образ-
цы: современные образцы: YR – ярославская поро-
да, KH – холмогорская порода.
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Рис. 3. Медианная сеть гаплотипов крупного рогато-
го скота на основании последовательности гиперва-
риабельного участка D-петли.
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Зафиксированные археозоологическими мето-
дами факты появления крупного рогатого скота на 
территории центральных лесных регионов Русской 
равнины относятся к эпохе бронзы (III тыс. до н.э.) 
и связаны с влиянием экономики западноевропей-
ских племен культурного круга Шнуровой кера-
мики и, вероятно, Триполья, а также миграциями 
носителей Ямной культурно-исторической общно-
сти из восточноевропейских степей [41–43]. Более 
поздние существенные перемещения домашних 
животных, в том числе коров, затронувшие южные 
рубежи лесной зоны, происходили уже с III по VII 
в. н.э. (Гуннское нашествие и период Великого пе-
реселения народов) и отличались более значитель-
ной протяженностью и географической разнона-
правленностью. С достаточно большой вероятно-
стью влияние на состав древнерусского стада могло 
происходить в X–XII вв. через экономические свя-
зи с государством Волжская Булгария, хозяйствен-
ная система которого имела явные юго-восточные 
традиции в скотоводческом секторе. По морфоло-
гическим характеристикам скелетных остатков из-
учаемого вида из археологических памятников го-
родского и сельского типа древнерусский скот как 
местная породная группа лесной зоны сформиро-
вался еще в домонгольский период [30, 32, 44].

Таким образом, популяция крупного рогатого 
скота северо-восточной Руси могла иметь разные 
древние генетические корни –  западные и восточ-
ные. Однако анализ митохондриального генома ар-
хеологических образцов XIII–XIV вв. показал, что 
животные, содержавшиеся на территории средне-
векового Ярославля, относились к группе таурин-
ного скота, в частности к гаплогруппе Т3. Более 
того, благодаря применению новых методических 

подходов обнаружено значительное однообразие 
ярославских коров. Явных признаков присутствия 
генного материала популяций скота из восточной 
части Евразии в изучаемых образцах не обнаруже-
но. Такие результаты хорошо соотносятся с архео-
зоологическими представлениями о местных кор-
нях этой популяции. 

Однако для продолжения изучения митохондри-
ального генома древнерусского скота и уточнения 
его вероятных генетических связей с современ-
ной ярославской породой нужны большие серии и 
включение в анализ других популяционно-генети-
ческих параметров.

Проведенные исследования показали, что пол-
ногеномное секвенирование с последующей био-
информационной обработкой данных дает воз-
можность определить видовую и гаплогрупповую 
принадлежность археологических образцов, что 
позволит делать выводы о перемещении животных 
в результате торговли, военных действий или иных 
причин. Однако при анализе большого количества 
образцов или в случае, когда получение данных о 
ядерном геноме не входит в задачи исследования, 
полногеномное секвенирование целесообразнее 
заменить секвенированием по Сенгеру коротких 
целевых фрагментов. 

Применение новых методических подходов к 
изучению археологических образцов из средневе-
кового Ярославля позволило достаточно точно от-
нести их к группе тауринного скота, в частности 
к гаплогруппе Т3, распространенной в Централь-
ной Европе и на Ближнем Востоке. Отчасти была 
подтверждена также археозоологическая гипотеза 
о происхождении изучаемых образцов от особей 

Таблица 2. Показатели генетического разнообразия археологических и современных образцов крупного ро-
гатого скота на основании анализа нуклеотидной последовательности гипервариабельного региона D-петли

Группа n S K H h  ±SE π ±SE

AR 6 1 0.333 2 0.333 ± 0.088 0,00119 ±0.00031

KH 15 10 2.190 8 0.905 ± 0.013 0,00709 ±0.,00029

YR 25 17 2.727 12 0.917 ± 0.007 0.00882 ±0.00024

Примечание. n – количество образцов; S – количество полиморфных сайтов; K – среднее число нуклеотидных различий; 
H – количество гаплотипов; h – гаплотипическое разнообразие; π – нуклеотидное разнообразие; SE – ошибка среднего.

Таблица 3. Оценка дивергенции последовательностей мтДНК при попарном сравнении пород

Группа 2
Группа 1

AR KH YR
AR 7 14
KH 1 11
YR 1 4

Примечание. Над диагональю указано количество сайтов, полиморфных в первой группе, но мономорфных во второй. 
Под диагональю указано количество сайтов, полиморфных во второй группе, но мономорфных в первой.
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из популяции местного скота. Современные об-
разцы ярославского скота показали генетическую 
близость к археологическим по некоторым коди-
рующим последовательностям и D-петле, что под-
тверждает общность происхождения и уникаль-
ность породы. 

Исследования проведены в рамках выполнения 
работ по гранту РНФ № 21-66-00007.

Исследование одобрено этическим комитетом 
ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста,  протокол № 
5 от 17.07.2023.

Все применимые международные, националь-
ные и/или институциональные принципы ухода и 
использования животных были соблюдены.
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Study of the Cattle Mitochondrial Genomes from Archaeological Finds  
on the Territory of Yaroslavl (XIII–XIV Centuries)
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Evolutionary processes and selective breeding have developed diverse arrays of local livestock populations 
adapted to specific natural and climatic conditions. Increased selection pressure and concentration on a 
few high-yielding breeds have led to the erosion of genetic resources worldwide. One effective approach 
to assessing genetic diversity is the study of mitochondrial DNA (mtDNA) polymorphism, which 
exhibits a high level of variability and is characterised by a lack of recombination, allowing the study of 
genetic relationships between breeds and the tracing of both ancient and relatively recent evolutionary 
events. The study of the evolution and demographic history of farm animal breeds is made possible by 
the involvement of historical and archaeological specimens in research. The aim of our work was to 
identify the most efficient way to investigate mitochondrial DNA extracted from archaeological samples, 
allowing the analysis of population genetic parameters. The study included samples dating from the late 
XIII–XIV centuries, discovered during excavations of the central part of the medieval Kremlin within 
the boundaries of modern Yaroslavl. The methods of full-genome sequencing and Sanger sequencing 
of mtDNA fragments were used to study the maternal variability of cattle bred in the forest zone of 
the Russian Plain. A dendrogram based on genetic distances of the complete mitochondrial sequence 
using the Neighbor-Joining method revealed clustering of archaeological samples in groups of modern 
Yaroslavl and Kholmogorsk cattle, which may indicate common ancestors of all three populations. A 
detailed examination of some regions of the mitogenome revealed that the archaeological samples were 
successfully genotyped with sequences that slightly overlapped with each other. Therefore, a system 
for genotyping the hypervariable region of the D-loop using Sanger sequencing of the target fragment 
was developed. The analysis of nucleotide and haplotypic diversity revealed minimal values of these 
parameters in the group of archaeological samples. The constructed median haplotype network allowed 
to attribute the archaeological samples to haplogroup T3, the most widespread in European cattle breeds. 
The analysis of the obtained data allows us to assume the origin of the studied archaeological specimens 
from individuals of the local group of cattle bred in the vicinity of medieval Yaroslavl in the XIII–XIV 
centuries.

Keywords: mitochondrial DNA, haplogroups, cattle, archaeological samples, ancient DNA.


