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Зааненская порода коз ценится за высокую молочную продуктивность и хорошие адап-
тационные качества, которые способствовали ее широкому распространению в мире за пределами 
Швейцарии. В России зааненская порода официально рекомендована к разведению и имеет пле-
менной статус. Разведение в локальных условиях окружающей среды, а также региональные 
особенности используемых селекционных стратегий могут приводить к существенному изменению 
аллелофонда пород, в связи с чем актуально проведение геномных исследований национальных 
популяций мировых пород с целью установления их современного генетического статуса. В 
настоящей работе впервые представлены данные полногеномного анализа российской популяции 
коз зааненской породы, для которой была проведена сравнительная оценка с оригинальным 
(Швейцария) и мировым генофондом зааненской породы, представленным четырьмя странами. 
Нашей целью было рассмотрение генетического разнообразия и установление структуры россий-
ской популяции зааненской породы в аспекте генофонда коз этой породы из пяти различных 
стран (Швейцария, Франция, Италия, Аргентина и Танзания), полногеномные SNP-профили 
которых были получены из базы данных проекта AdaptMap. Исследования проводили на козах 
(Capra hircus) зааненской породы (n = 21, RUS), разводимых в одном из племенных репродукто-
ров на территории Российской Федерации, в 2019-2020 годах. ДНК выделяли из отобранных 
фрагментов ушной раковины с помощью наборов ДНК-Экстран-2 (ЗАО «Синтол», Россия). Ге-
нотипирование осуществляли с использованием ДНК-чипа GoatSNP50 BeadChip («Illumina, 
Inc.», США), содержащего 53347 SNPs и обеспечивающего покрытие среднего интервала между 
SNP в размере 40 кб. Для оценки генетического разнообразия и сравнительного анализа россий-
ской популяции коз с генофондом коз этой породы из пяти различных стран использовали SNP-
профили зааненских коз, разводимых в Швейцарии (SWI, n = 38), Италии (ITA, n = 22), Фран-
ции (FRA, n = 55), Аргентине (ARG, n = 11) и Танзании (TNZ, n = 8), которые были получены 
из публично доступного хранилища цифровых данных Dryad и сгенерированы в рамках проекта 
AdaptMap. В качестве образца оригинального генофонда была выбрана швейцарская популяция 
зааненской породы. Биоинформационную обработку и визуализацию данных полногеномного 
генотипирования проводили в программах PLINK 1.90, Admixture 1.3, SplitsTree 4.14.5, в паке-
тах R «diveRsity» и «pophelper». Наблюдаемая гетерозиготность варьировала от 0,381 у SWI до 
0,423 у FRA и была высокой у RUS (Ho = 0,418). В популяциях SWI, ITA, FRA значения коэф-
фициента инбридинга оказались близки к нулю; у RUS, ARG и TNZ был отмечен дефицит гете-
розигот — соответственно 1,5; 8,9 и 6,0 %. Аллельное разнообразие было максимальным у ARG, 
RUS и FRA (Ar  1,979) и минимальным — у SWI (Ar = 1,934). Анализ главных компонент и 
структура филогенетического дерева показали четкую дифференциацию между национальными и 
оригинальной популяциями зааненской породы. Анализ популяционной структуры подтвердил 
сохранение генетической составляющей кластера SWI у коз группы RUS. У RUS наблюдались 
наименьшие генетические дистанции с FRA (FST = 0,02; RST = 0,189) и ITA (FST = 0,023; 
RST = 0,215); наибольшая дифференциация RUS была выявлена с TNZ (FST = 0,054; RST = 0,311) 
и SWI (FST = 0,06; RST = 0,276). Таким образом, различные стратегии селекции привели к гене-
тическим различиям между национальными популяциями коз зааненской породы, при этом рос-
сийская популяция коз сохраняет в себе геномные компоненты исходного генофонда.  
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За историю существования домашнего козоводства в мире было со-
здано более 50 пород коз молочного направления продуктивности (1), сре-
ди которых наиболее популярна зааненская порода. Свое название она 
получила от швейцарской долины Зааненталь, где была выведена методом 
длительной народной селекции в середине XIX века (2, 3). Среди коз заа-
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ненская порода — своеобразный аналог голштинской породы коров, ха-
рактеризующийся высокой молочной продуктивностью (от 300 до 2000 кг 
за 150-300 сут лактации) (3). Козы этой породы легко акклиматизируются 
к различным условиям содержания и кормления без существенной потери 
молочности. Они были импортированы из Швейцарии в большинство 
стран Европы (3, 4), Северной (5) и Южной Америки (6) Австралии (7), 
Азии (8) и Африки (9), где использование их ценного генофонда значи-
тельно преобразовало национальную молочную индустрию.  

Согласно официальным данным (10), племенное молочное козо-
водство в России представлено четырьмя иностранными породами: аль-
пийская (с 2015 года), зааненская (с 1993 года), мурсиано гранадина 
(Murciano-Granadina) (с 2019 года) и нубиан (Nubian) (с 2018 года). Заа-
ненская порода, по данным на 2018 год, была наиболее распространена 
(11). Племенное поголовье коз зааненской породы было сосредоточено на 
трех племенных заводах, в шести племенных репродукторах и одном ге-
нофондном хозяйстве и составляло 12,3 тыс. гол. Удой по стаду варьиро-
вал от 822 кг за 305 сут лактации в племрепродукторе ООО «КХ «Русь-1» 
(Ставропольский край, Буденновский р-н, с. Покойное) до 961 кг за 
305 сут лактации в племрепродукторе ООО «Березка» (Курская обл., Кур-
ский р-н, д. Петровское) (4).  

Помимо использования чистопородных зааненских коз для произ-
водства молочной продукции, перспективно их скрещивание с местными 
популяциями коз (1, 12). Так, козлы-производители зааненской породы — 
высококлассный улучшающий материал, позволяющий за короткие сроки 
преобразовать беспородные низкопродуктивные группы коз (с удоем 200-
250 кг за 305 сут лактации) в надежных продуцентов молока с удоем до 
663 кг за 305 сут лактации (1, 12).  

Геномные исследования домашних коз несколько отставали от 
других видов сельскохозяйственных животных (13). Только в 2013 году 
три крупные научные группы, ведущие проекты по поиску SNPs (single 
nucleotide polymorphism), объединились в Международный консорциум по 
геномике коз (International Goat Genome Consortium, IGGC) с целью со-
здания ДНК-чипа (14). В результате отбора 53347 SNPs вошли в финаль-
ный состав чипа Goat SNP50 BeadChip («Illumina, Inc.», США).  

Разработка ДНК-чипа обусловила повышенный интерес к исследо-
ваниям особенностей организации генома домашних коз. Например, 
L. Nicoloso с соавт. (15) исследовали генетическое разнообразие 14 ита-
льянских пород коз на основе данных полногеномного сканирования. 
K. Mdladla с соавт. (16) продемонстрировали прикладную значимость пол-
ногеномного SNP анализа в исследованиях аборигенных пород коз ЮАР. 
Применив Goat SNP50 BeadChip, S.A. Rahmatalla с соавт. (17) идентифи-
цировали гены, ассоциированные с ростом, развитием костей и формиро-
ванием иммунной системы у суданских коз. L.F. Brito с соавт. (18) изучи-
ли генетическое разнообразие у более чем 1000 гол. из девяти популярных 
коммерческих пород коз.  

Многочисленные исследования привели к генерации SNP-про-
филей пород коз разных стран во всем мире (3171 коз из 117 популяций), 
собранных в базу данных в рамках проекта AdaptMap (19, 20), которая бы-
ла использована для выявления регионов гомозиготности (20), установле-
ния исторических путей миграции коз (21) и поиска локусов, находящихся 
под давлением селекции (22). Кроме того, создание публично доступных 
баз данных SNP-профилей позволяет изучать породы, импортированные в 
различные страны, с целью оценки их расхождения или сходства с ориги-



 

287 

нальным генофондом.  
В настоящей работе впервые представлены данные полногеномного 

анализа российской популяции коз зааненской породы, для которой была 
проведена сравнительная оценка с оригинальным (Швейцария) и миро-
вым генофондом зааненской породы, представленным четырьмя странами.  

Нашей целью было рассмотрение генетического разнообразия и 
установление структуры российской популяции зааненской породы в ас-
пекте генофонда коз этой породы из пяти различных стран (Швейцария, 
Франция, Италия, Аргентина и Танзания), полногеномные SNP-профили 
которых были получены из базы данных проекта AdaptMap.  

Методика. Исследования проводили на козах (Capra hircus) заанен-
ской породы (n = 21, RUS), разводимых в одном из племенных репродук-
торов на территории Российской Федерации, в 2019-2020 годах. ДНК вы-
деляли из отобранных фрагментов ушной раковины с помощью наборов 
ДНК-Экстран-2 (ЗАО «Синтол», Россия). Генотипирование осуществляли 
с использованием ДНК-чипа GoatSNP50 BeadChip («Illumina, Inc.», 
США), содержащего 53347 SNPs и обеспечивающего покрытие среднего 
интервала между SNP в размере 40 kb (14). Чтение ДНК-чипов проводи-
ли на приборе iScan Reader («Illumina, Inc.», США), по завершении 
необработанные данные загружали в программу GenomeStudio 2.0 («Il-
lumina, Inc.», США) для предварительного анализа. Для параметров, ха-
рактеризующих качество чтения (GenCall, GC) и кластеризацию SNP-
маркеров (GenTrain, GT), были установлены предельные допустимые зна-
чения 0,5 (23). В программе PLINK 1.90 (24) для использования в после-
дующих расчетах отбирали SNP-маркеры, имеющие частоту минорного 
аллеля (MAF) более 5 %, не отклоняющиеся от равновесия Харди-Вайн-
берга при p < 10-6, находящиеся в равновесии по сцеплению и располо-
женные только на аутосомах. 

Для оценки генетического разнообразия и сравнительного анали-
за российской популяции коз с мировым генофондом использовали 
SNP-профили зааненских коз, разводимых в Швейцарии (SWI, n = 38), 
Италии (ITA, n = 22), Франции (FRA, n = 55), Аргентине (ARG, n = 11) 
и Танзании (TNZ, n = 8), которые были получены из публично доступ-
ного хранилища цифровых данных Dryad (25) и сгенерированы в рамках 
проекта AdaptMap (http://www.goatadaptmap.org/) (20, 21). В качестве об-
разца оригинального генофонда была выбрана швейцарская популяция 
зааненской породы.  

Наблюдаемая (Ho) гетерозиготность, несмещенная ожидаемая гете-
розиготность (uHe), аллельное разнообразие (Аr), коэффициент инбридин-
га Fis (c доверительным интервалом 95 %), попарные значения показате-
лей FST (26) и RST (дистанция Рейнольдса) (27) были рассчитаны в R па-
кете diveRsity (28). Анализ главных компонент (principal component 
analysis, PCA) выполняли в программе PLINK 1.9 с последующим постро-
ением графика в R пакете ggplot2 (29). Матрица попарных значений FST 
была визуализирована в виде групповой генетической сети Neighbor Net в 
программе SplitsTree 4.  

Популяционная структура и генетическая однородность россий-
ской и других групп зааненских коз были установлены в программе 
Admixture 1.3 (31) с графическим представлением с помощью R пакета 
pophelper (32). 14.5 (30). Наиболее вероятное число предковых кластеров 
(К) определяли с помощью расчета значений ошибки кросс-валидации 
(CV error) для K от 1 до 7 в программе Admixture 1.3.  

Биоинформационную обработку данных и работу с рисунками 
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(графиками) проводили с помощью программной среды R Project for Sta-
tistical Computing (33). 

Результаты. Наблюдаемая гетерозитность варьировала от 0,381 у 
SWI до 0,423 у FRA (табл. 1). Значение показателя Ho у RUS (0,418) было 
ранжировано вторым вслед за максимальным. У трех популяций (SWI, 
ITA, FRA) коэффициент инбридинга оказался несущественен, что, веро-
ятно, свидетельствует о состоянии, близком к генетическому равновесию. 
В группе RUS был отмечен небольшой дефицит гетерозигот (1,5 %). Груп-
пы ARG и TNZ характеризовались более значительным превышением 
числа гомозигот над гетерозиготами — соответственно 8,9 и 6,0 %.  

1. Характеристика генетического разнообразия российской и пяти националь-
ных популяций коз (Capra hircus) зааненской породы, оцененного с исполь-
зованием ДНК-чипа GoatSNP50 BeadChip (2019-2020 годы)  

Группа n Ho uHe uFis Ar 
RUS 21 0,418 0,424 0,015 (0,013; 0,017) 1,979 
SWI 38 0,381 0,380 0,002 (0,003; 0,001) 1,934 
ITA 22 0,417 0,418 0,002 (0; 0,004) 1,975 
FRA 55 0,423 0,422 0,002 (0,003; 0,001) 1,979 
ARG 11 0,386 0,426 0,089 (0,086; 0,092) 1,980 
TNZ 8 0,388 0,414 0,06 (0,057; 0,063) 1,970 
П р и м е ч а н и е. n — число особей в выборке, гол.; Ho — наблюдаемая гетерозиготность, uHe — несме-
щенная ожидаемая гетерозиготность, uFis — коэффициент инбридинга, Ar — рарифицированное аллель-
ное разнообразие. В скобках приведен размах изменчивости Fis при доверительном интервале 95 %. 
Ошибка средней арифметической для показателей Ho, uHe и Ar составляет ±0,001. Группы коз заанен-
ской породы: RUS — российская, SWI — швейцарская, ITA — итальянская, FRA — французская, ARG — 
аргентинская, TNZ — танзанийская.  

 

Наибольшее аллельное разнообразие было выявлено у популяций 
ARG (Ar = 1,980), RUS (Ar = 1,979) и FRA (Ar = 1,979). У группы SWI 
оно оказалось минимальным (Ar = 1,934).  

Анализ главных компонент (рис. 1) продемонстрировал, что первая 
главная компонента, отвечающая за 7,76 % генетической изменчивости, 
обособляла группу SWI от остальных пяти популяций, включая RUS. Вто-
рая главная компонента, соответствующая 4,28 % генетической вариабель-
ности, отделяла SWI, ITA и частично FRA от популяций RUS (некоторые 
представители располагались практически на оси), ARG и TNZ (распола-
гались в самом отдаленном секторе PCA-плота).  

SWI, примыкающий к ней подкластер ITA + FRA и более отдаленную ко-
роткую ветвь RUS (на стыке кластеров). Второй кластер был образован 

 

Рис. 1. Результаты PCA-анализа (principal 
component analysis), проведенного для рос-
сийской и пяти национальных популяций 
коз (Capra hircus) зааненской породы на ос-
нове SNP-профилей, полученных с исполь-
зованием ДНК-чипа GoatSNP50 BeadChip 
(2019-2020 годы). Группы коз заанен-
ской породы: RUS — российская, SWI — 
швейцарская, ITA — итальянская, FRA — 
французская, ARG — аргентинская, 
TNZ — танзанийская.  

 

В структуре генетической 
сети, демонстрирующей взаимо-
связи российской и пяти наци-
ональных популяций коз заанен-
ской породы (рис. 2), было выде-
лено два кластера. Первый вклю-
чал длинную обособленную ветвь 
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отдельными ветвями ARG и TNZ.  
Для лучшего понимания степени генетической дифференциации 

между изучаемыми популяциями коз были рассчитаны показатели FST и 
RST. Их значения (табл. 2) оказались максимальными между группами SWI 
и TNZ (FST = 0,109; RST = 0,374), а также между SWI и ARG (FST = 0,078; 
RST = 0,321). Минимальная дифференциация наблюдалась между ITA и 
FRA (FST = 0,008; RST = 0,154).  

 

нетические дистанции наблюдались между RUS и группами FRA и ITA 
(FST = 0,02; RST = 0,189 и FST = 0,023; RST = 0,215), а наибольшая 
дифференциация — с группами TNZ и SWI (FST = 0,054; RST = 0,311 и 
FST = 0,06; RST = 0,276).  

С целью анализа популяционной структуры изучаемых групп коз 
мы провели расчет наиболее вероятного числа кластеров (рис. 3, А). 
Наименьшая ошибка кросс-валидации была идентифицирована при К = 3 
и составила 0,64445. При К = 2 группа SWI формировала свой собствен-
ный обособленный кластер (см. рис. 3, Б). При К = 3 группы ITA и FRA 
демонстрировали сходную популяционную структуру. Следует отметить, 
что популяция FRA состояла из неоднородных особей, большая часть ко-
торых была высоко консолидирована в своем кластере, а вторая часть 
(около 30 % животных) демонстрировала наличие иных геномных компо-
нентов. Группа TNZ формировала свой кластер. Популяции RUS и ARG 
характеризовались присутствием всех трех выявленных генетических со-
ставляющих, при этом RUS сохраняла в своем генофонде наибольшую 
долю оригинального элемента (SWI).  

2. Генетическая дифференциация между российской и пятью национальными 
популяциями коз (Capra hircus) зааненской породы, оцененная с помощью 
показателей FST и RST, рассчитанных на основе данных полногеномного ге-
нотипирования с использованием ДНК-чипа GoatSNP50 BeadChip (2019-2020 
годы)  

Группа RUS SWI ITA FRA ARG TNZ 
RUS 0,276 0,215 0,189 0,254 0,311 
SWI 0,060 0,275 0,276 0,321 0,374 
ITA 0,023 0,059 0,154 0,263 0,327 
FRA 0,020 0,065 0,008 0,248 0,316 
ARG 0,029 0,078 0,035 0,035 0,318 
TNZ 0,054 0,109 0,066 0,065 0,044 
П р и м е ч а н и е. Попарные значения FST представлены ниже диагонали, дистанции Рейнольдса RST — 
выше диагонали. Группы коз зааненской породы: RUS — российская, SWI — швейцарская, ITA — ита-
льянская, FRA — французская, ARG — аргентинская, TNZ — танзанийская. 

 

Высокопродуктивные, привлекательные для разведения породы 
сельскохозяйственных животных широко распространены за пределами 
места своего выведения. В скотоводстве к таким породам относятся гол-
штинская и симментальская, в свиноводстве — ландрас, дюрок и крупная 

Рис. 2. Генетическая сеть Neighbor Net, построенная 
на основе попарных значений FST и демонстрирующая 
взаимосвязи российской и пяти национальных попу-
ляций коз (Capra hircus) зааненской породы на осно-
ве SNP-профилей, полученных с использованием 
ДНК-чипа GoatSNP50 BeadChip (2019-2020 годы). 
Группы коз зааненской породы: RUS — россий-
ская, SWI — швейцарская, ITA — итальянская, 
FRA — французская, ARG — аргентинская, TNZ — 
танзанийская.  

 

При изучении генетических свя-
зей RUS с популяциями из других стран 
было установлено, что минимальные ге- 
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белая, в овцеводстве — рамбулье и ромни-марш, в козоводстве безуслов-
ный мировой лидер — зааненская порода. В странах-экспортерах начина-
ется активная селекция завезенного генетического материала, в связи c 
чем оценка идентичности национальных популяций оригинальному гено-
фонду, помимо генетического интереса, имеет прикладное значение, а 
именно способствует определению общего направления селекции и позво-
ляет вносить возможные корректировки в ее цели (34). Так, сравнитель-
ный анализ SNP-профилей симментальского скота немецко-австрийской 
и российской селекции выявил геномные регионы с высокой частотой 
встречаемости идентичных гаплотипов, несмотря на определенную разни-
цу в целях селекции (34). 

 

 

Рис. 3. Сопоставление популяционной структуры и анализ генетической однородности россий-
ской и пяти национальных популяций коз (Capra hircus) зааненской породы, проведенные с ис-
пользованием ДНК-чипа GoatSNP50 BeadChip (2019-2020 годы): А — график, построенный на 
основе значений ошибок кросс-валидации (CV error), рассчитанных при тестировании коли-
чества предковых кластеров (К) от 1 до 7 (пунктирной линией отмечено число  кластеров, 
для которых ошибка кросс-валидации была наименьшей); Б — структура изучаемых популя-
ций при числе кластеров, равном двум и трем. Группы коз зааненской породы: RUS — рос-
сийская, SWI — швейцарская, ITA — итальянская, FRA — французская, ARG — аргентин-
ская, TNZ — танзанийская. 

 

Зааненская порода была вовлечена в разработку и тестирование 
ДНК-чипа GoatSNP50BeadChip, поэтому дифференциации между нацио-
нальными популяциями зааненской породы будут полностью определяться 
их генетическими различиями и не зависеть от возможных погрешностей, 
вызванных внутривидовой разницей в полиморфных локусах. Например, 
ангорская порода коз не входила в инициальный список пород для разра-
ботки ДНК-чипа, поэтому S.F. Lashmar с соавт. (35) предварительно оце-
нивали информативность GoatSNP50BeadChip для этой породы.  

При сравнении показателей генетического разнообразия, рассчи-
танных в нашей работе для национальных популяций коз зааненской по-
роды, были отмечены их высокие значения у всех групп, за исключением 
оригинальной швейцарской. A. Burren c соавт. (36) исследовали генетиче-
ское разнообразие у 10 локальных швейцарских пород коз, у которых 
наблюдаемая гетерозиготность варьировала от 0,369 (аппенцелльская и 
тоггенбургская) до 0,401 (гризон полосатый и павлин), а аллельное разно-
образие — от 1,531 (стифельгесская) до 1,941 (цветная серна). Наблюдае-
мая гетерозиготность составила 0,385 у альпийской породы, 0,384 — у ла-
манчской, 0,338 — у нубийской, 0,379 — у зааненской и 0,353 — тогген-
бургской породы канадской селекции. Кроме того, у всех перечисленных 
пород был зафиксирован незначительный недостаток гетерозигот (18). 
Следует отметить, что показатели Ho и Ar у локальных швейцарских коз и 
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молочных пород коз канадской селекции скорее соответствовали значени-
ям оригинальной группы SWI и несколько уступали аналогичным показа-
телям у RUS, ITA, FRA, ARG и TNZ.  

Подобно зааненской, ангорская порода, берущая начало из Тур-
ции, широко распространена во многих странах мира. C. Visser с соавт. 
(37) использовали Goat SNP50 BeadChip для изучения степени географи-
ческой изоляции и генетической вариабельности в трех популяциях ангор-
ской породы коз из Южной Африки, Франции и Аргентины. Среди наци-
ональных популяций ангорской породы была зафиксирована разница в 
ожидаемой и наблюдаемой гетерозитности (He = 0,371-0,397; Ho = 0,365-
0,414), сопоставимая с разницей, вычисленной в нашей работе (He = 0,380-
0,424; Ho= 0,381-0,423).  

Суммируя результаты PCA-анализа и структуры филогенетического 
дерева, мы выявили четкую дифференциацию между национальными (за 
исключением более близких ITA и FRA) и оригинальной популяциями коз 
зааненской породы. C. Visser с соавт. (37) тоже отмечали, что националь-
ные популяции коз ангорской породы очень четко отделяются друг от дру-
га. Значение показателя FST между ангорскими популяциями составило 
0,120, тогда как в нашей работе максимальное значение показателя FST 
между TNZ и SWI было 0,109. Это может свидетельствовать о том, что по-
пуляции зааненской породы еще не так сильно отошли от исходной 
швейцарской, как ангорские козы.  

Интересно, что в соответствии со значением FST наибольшая диф-
ференциация была отмечена между RUS и SWI, тогда как по RST группа 
RUS оказалась наиболее обособлена от TNZ, что подтверждается положе-
нием соответствующих групп на графике PCA. По мнению G. Laval с со-
авт. (38), вычисление дистанций Рейнольдса — это лучший метод оценки 
дивергенции между близкородственными группами, что согласуется с по-
лученными нами данными. Кроме того, анализ популяционной структуры 
подтвердил сохранение геномных компонентов SWI у коз группы RUS.  

Таким образом, проведенное полногеномное исследование россий-
ской популяции коз зааненской породы показало, что по генетическому и 
аллельному разнообразию эта группа превосходит оригинальную швейцар-
скую популяцию, но при этом соответствует группам французской и ита-
льянской селекции. Результаты нашей работы подтвердили, что различные 
стратегии селекции привели к генетическим различиям между националь-
ными популяциями зааненской породы, включая российскую. Тем не ме-
нее российская популяция коз зааненской породы сохраняет геномные 
компоненты, свойственные исходному генофонду, что, с одной стороны, 
создает необходимую вариабельность для отбора, с другой — оставляет 
возможность возвращения к оригинальному типу швейцарской селекции.  
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A b s t r a c t  
 

The Saanen goat breed is valued for its high milk productivity and good adaptive qualities, 
which contributed to its worldwide distribution outside Switzerland. In Russia, the Saanen is a popu-
lar breed that had been officially recommended for breeding and had a pedigree status. Breeding in 
local environments as well as regional specifics of the used breeding strategies can lead to a signifi-
cant change in the allele pool of breeds, and therefore, it is relevant to conduct genomic studies of 
national populations of world breeds to establish their current genetic status. Here, for the first time 
we presented the results of whole-genome analysis of the Russian population of goats of the Saanen 
breed in comparative aspect with the original (Switzerland) and the world gene pool of the Saanen 
breed, represented by four countries. The aim of our work was to assess genetic diversity and to study 
population structure of the Saanen goats of Russian selection in comparison with representatives of 
this breed from five different countries (Switzerland, Italy, France, Argentina and Tanzania) whose 
whole-genome SNP-profiles were obtained from the database of the AdaptMap project. The studies 
were conducted on 21 goats of the Saanen breed (RUS), bred in one of the Russian breeding farms, 
in 2019-2020. DNA was extracted from the selected ear fragments using DNA Extran-2 kits (Syntol 
CJSC, Russia). Genotyping was performed using a GoatSNP50 BeadChip DNA chip (Illumina, 
Inc., USA) containing 53347 SNPs and providing coverage of the average interval between SNPs in 
40 kb. To assess the genetic diversity and to perform comparative analysis of the Russian goat popu-
lation with the representatives goats of this breed from five different countries, we used SNP-profiles 
of the Saanen goats bred in Switzerland (SWI, n = 38), Italy (ITA, n = 22), France (FRA, n = 55), 
Argentina (ARG, n = 11) and Tanzania (TNZ, n = 8), which were downloaded from the publicly 
available digital data repository Dryad and generated in within the AdaptMap project. The Swiss 
population of the Saanen breed was assumed as a sample of the original gene pool. Bioinformatic 
processing and visualization of whole-genome genotyping data was performed in the PLINK 1.90, 
Admixture 1.3, SplitsTree 4.14.5 software, in R packages “diveRsity” and “pophelper”. The observed 
heterozygosity varied from 0.381 in SWI to 0.423 in FRA and was high in RUS (Ho = 0.418). In 
SWI, ITA, FRA populations the values of the inbreeding coefficient were close to zero level; RUS, 
ARG, and TNZ showed heterozygote deficiencies, which were 1.5%, 8.9, and 6.0%, respectively. Allel-
ic richness was maximal in ARG, RUS, and FRA (Ar  1.979) and minimal in SWI (Ar = 1.934). The 
Principal component analysis and the phylogenetic tree showed a clear differentiation between the 
national and original populations of the Saanen breed. Analysis of population structure demonstrated 
the presence of the genetic component of the SWI cluster in goats from the RUS group. RUS had the 
smallest genetic distances with FRA (FST = 0.02; RST = 0.189) and ITA (FST = 0.023; RST = 0.215); 
and RUS was highly differentiated from TNZ (FST = 0.054; RST = 0.311) and SWI (FST = 0.06; 
RST = 0.276). Thus, different selection strategies resulted in genetic differences between the national 
goat populations of the Saanen breed. However, genomic components of the original gene pool are 
still present in the Russian goat population of the Saanen breed.  

 

Keywords: Saanen breed, domestic goats, SNP markers, DNA chips, genetic diversity, 
AdaptMap. 
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