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ПОЛИМОРФИЗМ ПО МИКРОСАТЕЛЛИТНЫМ ЛОКУСАМ  

У КАРАЧАЕВСКОЙ ОВЦЫ Ovis aries L.∗ 
 

Т.А. ЭРКЕНОВ1 , Х.М. ДЖАТДОЕВ1, Е.А. КУЛИКОВА2 
 

Сокращение биоразнообразия требует особого внимания к изучению и сохранению ло-
кально адаптированных аборигенных пород. Карачаевская овца обладает повышенной способно-
стью адаптироваться к условиям высокогорья (более 3000 м над уровнем моря). В настоящей ра-
боте с использованием стандартной панели, рекомендованной Международным обществом гене-
тики животных (ISAG), в ООО Племенной завод «Махар» (юго-восточная зона Карачаево-Чер-
кесской Республики, высота от 1000 до 3000 м над уровнем моря) выполнен анализ полиморфизма 
по микросателлитным локусам. Получены данные о существенных различиях полиморфизма между 
локусами, а также между типичными для карачаевской породы по сравнению с результатами ге-
нотипирования тех же локусов у других пород овец, представленными в литературе. Наибольшее 
число аллельных вариантов обнаружено у карачаевской породы по локусу OarFCB20 (17 аллелей), 
наименьшее — по локусам ETH152 и MAF214 (по 7 аллелей каждого). Относительно пониженный 
полиморфизм по локусу MAF214 отмечался у разных пород овец, но, в отличие от результатов 
других исследований, у карачаевской породы выделились два типичных для нее аллельных вари-
анта — вариант 189 п.н. и вариант 191 п.н., выявляемых суммарно в 83 % случаев. У 5 из 6 самцов 
в выборке обнаружены четыре гомозиготы по аллелю 189 п.н. и одна по аллелю 191 п.н.. Наиболь-
ший процент гетерозигот наблюдался у овцематок по локусам McM42, McM527, OarFCB20, 
INRA172, MAF65, INRA5, почти в 2 раза меньшие значения отмечали по локусам INRA6 и 
CSRD247. В большинстве микросателлитных локусов можно было выделить один или два аллеля, 
обозначенные как типичные, которые встречались в 20 % случаев или чаще. Исключение состав-
ляли локусы OarFCB20 (17 аллелей) и INRA5 (15 аллелей), у которых таких типичных аллелей 
не обнаружено. Все микросателлиты представлены динуклеотидными тандемными повторами, ти-
пичные аллели по трем из них различались на один коровый мотив (локус McM527 — аллели 164 
и 166 п.н.; MAF65 — 125 и 127 п.н.; MAF214 — 189 и 191 п.н.). Наблюдается тенденция к совпа-
дениям присутствия аллелей разных микросателлитов в случае локусов INRA6 (9 аллелей) и 
CSRD247 (9 аллелей) между аллелями соответственно 110 и 213 п.н. Оба эти аллеля встречаются 
среди выявленных с частотой 61 % каждый, из них 20 % совпадают в гетерозиготах, 18 % — в 
гомозиготах. Полученные данные свидетельствуют о широкой изменчивости числа аллельных ва-
риантов между микросателлитными локусами как у карачаевской породы, так и в одном и том же 
микросателлите у разных пород овец. Обсуждается важность анализа полиморфизма микро-
сателлитных локусов в связи с большим объемом данных о животных сельскохозяйственных 
видов. На основании накопленных данных могут быть выявлены геномные участки, на кото-
рые факторы внешней среды влияют с разной интенсивностью, приводя к изменчивости числа 
аллелей в разных локусах.  

 

Ключевые слова: карачаевская порода, микросателлитные локусы, аллели, гомо- гетеро-
зиготы, высокогорные условия. 

 

Благодаря размеру территорий и разнообразию эколого-географиче-
ских условий Российская Федерация относится к числу стран с богатым 
генетическим разнообразием животных сельскохозяйственных видов. Такое 
разнообразие служит источником для создания новых форм, сочетающих 
высокий генетический потенциал продуктивности заводских пород с при-
способленностью местных. Тем не менее в целом повсеместно происходит 
сокращение биоразнообразия, что требует особого внимания к изучению и 
сохранению локально адаптированных аборигенных пород (1).  

К таким породам принадлежат карачаевские овцы. Они выделяются 
скороспелостью, высокой энергией роста и ранним наступлением периода 
случки. Эта овцы неприхотливы, легко адаптируются к различным кли-
матическим изменениям (2). В сельскохозяйственных организациях по 

                                                            
∗ Работа выполнена в рамках государственного задания Министерства науки и высшего образования Рос-

сийской Федерации (тема Nº 1023083000004-7-4.1.1 «Генетические ресурсы карачаевской породы лоша-
дей и карачаевской породы овец в разных эколого-географических зонах»). 
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состоянию на 31.12.2023 года насчитывалось 251,3 тыс. овец карача-
евской породы; в племенных хозяйствах — 65,8 тыс. овец, в том числе 
40,0 тыс. овцематок (https://vniiplem.ru/l/gisc/breeds/sheep/karach). 

Направление продуктивности карачаевской овцы — универсальное 
мясошерстно-молочное, порода относится к группе длинножирнохвостых. 
Распространена в Северной Осетии, Кабардино-Балкарии и Карачаево-
Черкессии (3). Характеризуется невысоким ростом; крепким костяком, 
крепкими ногами и копытным рогом; хорошей приспособленностью к вы-
сокогорным условиям (3000-3500 м над уровнем моря); особой формой хво-
ста с S-образно изогнутым концом, как у каракульских овец. Живая масса 
маток 45 кг, баранов 60 кг, настриг шерсти от овцематок 1,1-1,3 кг, мясо и 
жир хвоста отличаются высокими вкусовыми качествами. Масть животных 
в основном черная, реже серая, рыжая, пегая; шерсть грубая, но с большим 
содержанием пуха и переходного волоса; длина пуха 6 см, ости — 10 см. 
Молочность овцематок достаточно высокая (4). Карачаевская овца счита-
ется породой с так называемым закрытым генофондом, которая не смеши-
валась ни с какой другой породой, поскольку пасется в труднодоступных 
для человека высокогорных районах.  

К настоящему времени накоплены сведения о геномных районах, с 
использованием методов генотипирования по мононуклеотидным полимор-
физмам (Single Nucleotide Polymorphisms, SNP), в которых локализованы 
гены, связанные с адаптацией млекопитающих, в том числе человека, к 
условиям высокогорной гипоксии (5). Предполагается, что более 130 генов 
могут быть ассоциированы с устойчивостью к высокогорной гипоксии у 
млекопитающих (6). Также имеется большой объем данных, подтверждаю-
щих существенный вклад мобильных генетических элементов в регуляцию 
генной экспрессии (7, 8).  

В предыдущих исследованиях при сравнении результатов генотипи-
рования степных пород овец эдильбаевкой и калмыцкой и горной карача-
евской породы по длинным терминальным повторам ряда эндогенных ре-
тровирусов (9) мы выявили существенные различия между породами, адап-
тированными к разным экологическим условиям воспроизводства. Выра-
женные отличия карачаевской овцы от ряда других пород описаны по мо-
нонуклеотидным полиморфизмам (Single Nucleotide Polymorphisms, SNP) 
(10).  

Для увеличения числа используемых ДНК маркеров различных ге-
номных участков у карачаевской породы в настоящей работе выполнен ана-
лиз полиморфизма STR (Simple Tandem Repeats) по каждому из локусов 
стандартной панели, рекомендованной для генотипирования овец ISAG 
(International Society for Animal Genetics). Cравнение с результатами, полу-
ченными у других пород с помощью той же панели, выявило выраженные 
различия между карачаевской и другими породами овец по ряду STR.  

Целью исследования был сравнительный анализ полиморфизма 12 
STR у овец карачаевской породы.  

Методика. Использовали образцы шерсти половозрелых овец кара-
чаевской породы (44 овцематки и 6 баранов 2018-2022 годов рождения, ООО 
Племенной завод «Махар», 2025 год; юго-восточная зона Карачаево-Чер-
кесской Республики, высота от 1000 до 3000 м над уровнем моря).  

ДНК выделяли из волосяных фолликулов (станция для автоматиче-
ского выделения и очистки нуклеиновых кислот NEXOR, «Lepu Medical 
Technology», Китай) с помощью набора реагентов МагноПрайм® ВЕТ 
(ООО «НекстБио», Россия) в соответствии с инструкцией производителя.  

Полимеразную цепную реакцию проводили в ДНК-амплификаторе 

https://www.isag.us/
https://www.isag.us/
https://www.isag.us/
https://www.isag.us/
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MiniAmp Plus («Thermo Fisher Scientific», США), используя набор реагентов 
COrDIS Sheep (ООО «Гордиз», Россия) для мультиплексного анализа 12 
микросателлитных маркеров овец согласно рекомендации производителя. Ге-
нотипировали 12 микросателлитных локусов, рекомендованных ISAG для 
генотипирования овец: McM042, INRA006, McM527, ETH152, CSRD247, 
OarFCB20, INRA172, INRA063, MAF065, MAF214, INRA005, INRA023. Размер 
амплифицированных участков ДНК каждого микросателлитного локуса 
определяли методом капиллярного электрофореза в генетическом анализа-
торе Нанофор-05 (ООО НПК «Синтол», Россия). Размеры выявленных фраг-
ментов ДНК в исследуемых локусах определяли при помощи программы 
GeneMarker («SoftGenetics, LLC», США). 

Оценивали число гомозигот по каждому локусу и отдельно у каждого 
животного, частоту встречаемости разных аллельных вариантов и генотипов, 
статистическая обработка полученных данных выполнялась с помощью про-
граммы Statistica 12 (https://statsoft-statistica.ru/).  

Результаты. В таблицах 1 и 2 представлены данные, полученные при 
генотипировании овец по микросателлитным локусам.  

1. Генотипы по микросателлитным локусам (STR) у 44 карачаевских овцематок 
(Ovis aries L.) 2018-2022 годов рождения (ООО Племенной завод «Махар», 
Карачаево-Черкесская Республика, 2025 год) 

Индивиду-
альный № 

Микросателлитный локус, п.н.  
А 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 
00010 87 110 166 188 213+ 95 126+ 175 125 189 129 198 

2 
95 116 172 192 213+ 111 126+ 183 129 191 133 216 

00011 87 110+ 164 188 213+ 91 140 169 119 203 129 204 
2 

95 110+ 168 190 213+ 103 154 185 125 223 143 216 
00012 87+ 110+ 164 186 213+ 93 140 175+ 125 187 129 198+ 

5 
87+ 110+ 172 198 213+ 99 154 175+ 129 189 141 198+ 

00013 87 118+ 166 186+ 213 95 140 175 119 189+ 129+ 200 
4 

89 118+ 172 186+ 225 99 154 183 129 189+ 129+ 216 
00014 89 118 168 186 213 89 140 183+ 125 189 127 200+ 

2 
95 130 172 192 225 97 154 183+ 129 191 135 200+ 

00015 87 110+ 164 188 213 89+ 126+ 175+ 125 189 121 200 
4 

95 110+ 172 190 223 89+ 126+ 175+ 127 191 131 210 
00016 81 110 164 186+ 213 87 140 175 117 189+ 121 200 

2 
87 112 166 186+ 225 99 154 189 127 189+ 133 216 

00017 87 110+ 172 192 213+ 91+ 138 175+ 119 191+ 125 220+ 
6 

91 110+ 178 196 213+ 91+ 154 175+ 127 191+ 129 220+ 
00018 95 110 166 186 213 91 144 175+ 119 189 127 198 

1 
103 120 168 192 215 101 160 175+ 125 191 137 210 

00019 87 106+ 164+ 186 213 99 154 175+ 121+ 191+ 117 194+ 
6 

95 106+ 164+ 192 223 107 164 175+ 121+ 191+ 127 194+ 
00001 85 110+ 166 190+ 213 89 144 167+ 125 189 125 210 

3 
95 110+ 170 190+ 217 97 160 167+ 127 223 143 218 

00020 87 110+ 168 186+ 205+ 87 140 169 125 189 125 206 
3 

95 110+ 172 186+ 205+ 95 154 175 135 191 139 218 
00021 87 106 166+ 186 213+ 87 146 177 117 189 125 210 

2 
95 116 166+ 188 213+ 101 160 187 127 191 139 218 

00022 81 110+ 166 186+ 213+ 95 140 175+ 127 189 127 212 
4 

95 110+ 170 186+ 213+ 101 154 175+ 129 225 139 216 
00023 91 110 170+ 186 215 97 126 171+ 119 189 135 204 

2 
95 116 170+ 188 223 111 168 171+ 129 191 141 210 

00024 87 110 166 186+ 213+ 103 152 175+ 119 189+ 127 198+ 
5 

95 116 172 186+ 213+ 113 172 175+ 125 189+ 133 198+ 
00026 87 110+ 164 186 213 83 140 175 115 191 129 204 

1 
95 110+ 166 190 217 93 154 185 125 223 141 218 

00027 87 110 164 186 213 99 146 175 121 187 129 200 
0 

95 120 166 190 225 103 160 177 127 223 141 216 
00028 87 110+ 164 190 213 89 140 171 117 189 125 198+ 

2 
95 110+ 180 192 227 101 154 179 127 191 135 198+ 

00029 87+ 110 166 192 211 85 136+ 179 123 189 121 200+ 
3 

87+ 116 172 200 227 99 136+ 187 135 223 131 200+ 
00002 87 110+ 164 190 213+ 91 146 175 119 189 127 214+ 

3 
105 110+ 172 198 213+ 101 160 183 127 191 133 214+ 

 

https://statsoft-statistica.ru/
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Продолжение таблицы 1 

00030 87 110+ 166 186 213 89 140 175+ 121 189+ 129 198 
3 

103 110+ 176 188 215 97 154 175+ 129 189+ 145 210 
00031 87 110 162 190+ 213+ 95 140 177 125 191+ 115 198+ 

4 
95 116 172 190+ 213+ 101 154 183 127 191+ 125 198+ 

00033 85 110+ 164 186 213 75+ 144 183 127 189 129 198 
2 

95 110+ 168 190 215 75+ 160 185 129 191 141 200 
00034 87 110+ 164+ 186 213+ 87 138 175 115 189 127 198+ 

4 
89 110+ 164+ 190 213+ 89 154 179 121 191 129 198+ 

00035 87 110 164 186+ 213+ 91 146 175 127 191+ 127 202 
2 

95 116 170 186+ 213+ 101 160 179 135 191+ 135 216 
00036 87 110 164 190+ 213+ 75 140 171 119 191+ 127 198+ 

4 
95 112 166 190+ 213+ 101 154 175 127 191+ 139 198+ 

00037 87 116+ 164 186 223+ 91+ 140 177 119 191+ 125 200 
4 

89 116+ 172 192 223+ 91+ 154 183 129 191+ 127 208 
00039 87+ 110+ 164+ 186 213 91 140 175 115 189 125 198+ 

4 
87+ 110+ 164+ 188 223 99 154 185 125 197 133 198+ 

00003 87+ 110 166 186+ 213 91 154 175 119 189 131 198 
2 

87+ 120 178 186+ 227 99 160 187 131 191 137 216 
00041 81 106 164+ 186 213+ 109+ 126 167 115 189 123 190 

3 
95 118 164+ 188 213+ 109+ 162 183 127 191 131 208 

00042 87 110+ 164 190+ 213+ 91 154+ 179 119 203 127 202 
4 

95 110+ 170 190+ 213+ 99 154+ 185 125 223 139 204 
00043 87+ 110+ 164 192 213 89 154 175 115 189+ 125 210+ 

4 
87+ 110+ 168 200 225 101 160 185 125 189+ 133 210+ 

00044 89 110 164+ 186 227+ 87 140 171 125 191+ 131 204 
3 

95 120 164+ 190 227+ 101 154 179 129 191+ 135 216 
00045 87+ 110+ 166 190 213+ 87+ 154 169 115 189 125+ 200 

5 
87+ 110+ 172 200 213+ 87+ 160 179 125 191 125+ 216 

00047 87 110 170 186+ 213+ 87+ 164+ 175+ 119 191+ 127 198 
6 

95 116 176 186+ 213+ 87+ 164+ 175+ 125 191+ 129 218 
00048 95+ 124+ 170+ 186 213+ 87 154 175+ 125+ 191+ 129 200 

7 
95+ 124+ 170+ 190 213+ 103 168 175+ 125+ 191+ 133 218 

00049 81 110 166 186 213+ 99+ 138 169 125 189 131 198+ 
3 

87 120 170 190 213+ 99+ 154 175 135 191 137 198+ 
00004 87 110+ 164 186 213+ 87 168+ 171+ 125 191+ 125 204 

5 
95 110+ 172 198 213+ 103 168+ 171+ 135 191+ 143 218 

00005 87 110 164 186 209 93 140 169 119 189 125 194 
0 

95 118 166 192 227 99 154 175 129 223 143 210 
00006 87 110 164 186 213 87 126 175 119 189 127 198 

0 
95 130 168 192 223 101 154 179 127 223 137 206 

00007 87 110+ 164 188 223 87 126+ 175 125 189 127 198 
2 

99 110+ 166 190 227 97 126+ 187 127 223 141 200 
00008 87 110+ 170 186 213 95 160 169 125 187 131 216 

1 
95 110+ 172 190 227 103 166 183 135 191 143 218 

00009 87 120+ 164 200+ 227+ 93 138 169 125 189 129 216 
3 

95 120+ 168 200+ 227+ 103 154 183 127 191 135 218 
Ч и с л о  г о м о з и г о т  

 7 25 8 13 23 8 7 14 2 15 2 14  
Д о л я  г е т е р о з и г о т , % 

 84 43 82 70 48 82 86 68 95 66 95 68  
П р и м е ч а н и е. Микросателлитные локусы: 1 — McM42, 2 — INRA6, 3 — McM527, 4 — ETH152, 5 — 
CSRD247, 6 — OarFCB20, 7 — INRA172, 8 — INRA63, 9 — MAF65, 10 — MAF214, 11 — INRA5, 12 — 
INRA23. Знаком «+» обозначены гомозиготы; А — число гомозигот суммарно по всем STR локусам у каж-
дой овцематки. 

 

2. Генотипы по микросателлитным локусам (STR) у 6 карачаевских баранов (Ovis 
aries L.) 2018-2022 годов рождения (ООО Племенной завод «Махар», Кара-
чаево-Черкесская Республика, 2025 год) 

Индивиду-
альный № 

Микросателлитный локус, п.н. 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 

00025 87 110 164+ 186+ 213 99 144 175+ 115 191 127 198 
95 116 164+ 186+ 223 109 160 175+ 125 223 133 214 

00032 87 110 164 186+ 213 81 140 175 129 189+ 127 192 
95 116 166 186+ 227 87 154 177 137 189+ 143 208 

00038 87 110 164+ 186+ 213 97+ 154 183+ 125 189+ 129 200 
95 116 164+ 186+ 223 97+ 158 183+ 129 189+ 139 216 

00040 87 120 164 190 223+ 99 158+ 175 117 189+ 123 202 
95 132 172 200 223+ 103 158+ 179 127 189+ 135 216 

00046 87+ 106+ 164 186 213+ 87 140 175+ 127 191+ 129 198 
87+ 106+ 170 192 213+ 103 154 175+ 129 191+ 135 200 

 



 

 

1037 

 
Продолжение таблицы 2 

00050 87 110+ 164 186 213 101+ 154+ 177 125 189+ 129 216+ 
95 110+ 168 190 227 101+ 154+ 183 127 189+ 133 216+ 

Д о л я  г е т е р о з и г о т, % 
 83 67 67 50 67 67 67 50 100 17 100 83 

П р и м е ч а н и е. Микросателлитные локусы: 1 — McM42, 2 — INRA6, 3 — McM527, 4 — ETH152, 5 — 
CSRD247, 6 — OarFCB20, 7 — INRA172, 8 — INRA63, 9 — MAF65, 10 — MAF214, 11 — INRA5, 12 — 
INRA23. Знаком «+» обозначены гомозиготы. 

 

Полученные результаты показали, что у самок число гомозигот и ге-
терозигот по изученным локусам имеют существенные индивидуальные 
различия. У овцематок наибольший процент гетерозигот отмечали по локу-
сам McM42, McM527, OarFCB20, INRA172, MAF65, INRA5 (см. табл. 1), 
почти в 2 раза меньшие значения — по локусам INRA6 и CSRD247. Не-
большая выборка баранов (n = 6) отличалась от самок только увеличенным 
числом гомозигот по локусу MAF214 (см. табл. 2), несмотря на сходство 
значений по большинству других локусов.  

Суммарно по 12 микросателлитным локусам выявлено 133 аллель-
ных варианта, распределение которых по локусам существенно варьировало 
(табл. 3).  

3. Частота встречаемости аллельных вариантов по микросателлитным локусам 
(STR) у 50 представителей карачаевской породы овец (Ovis aries L., 44 ов-
цематки и 6 баранов) (ООО Племенной завод «Махар», Карачаево-Черкес-
ская Республика, 2025 год) 

STR Число аллелей Длина аллеля, п.н./частота встречаемости, % 
McM42 9 81/4, 85/2, 87/48+, 89/5, 91/2, 95/35+, 99/1, 103/2, 105/1 
INRA6 9 106/6, 110/61+, 112/2, 116/13, 118/3, 120/7, 124/2, 130/2, 132/2 
McM527 9 162/1, 164/25+, 166/20+, 168/9, 170/11, 172/16, 176/2, 178/2, 180/1 
ETH152 7 186/45+, 188/9, 190/24+, 192/12, 196/1, 198/3, 200/6 
CSRD247 9 205/2, 209/1, 211/1, 213/61+, 215/4, 217/2, 223/12, 225/5, 227/12 
OarFCB20 17 75/3, 81/1, 83/1, 85/1, 87/15, 89/8, 91/11, 93/5, 95/5, 97/7, 99/14, 101/13, 103/9, 

107/1, 109/3, 111/2, 113/1 
INRA172 15 126/9, 136/2, 138/4, 140/18, 144/4, 146/4, 152/1, 154/33+, 158/3, 160/12, 162/1, 

164/3, 166/1, 168/4, 172/1 
INRA63 10 167/3, 169/7, 171/7, 175/43+, 177/6, 179/9, 183/14, 185/6, 187/4, 189/1 
MAF65 11 115/7, 117/4, 119/14, 121/5, 123/1, 125/27+, 127/20+, 129/14, 131/1, 135/6, 

137/1 
MAF214 7 187/3, 189/42+, 191/41+, 197/1, 203/2, 223/10, 225/1 
INRA5 15 115/1, 117/1, 121/3, 123/2, 125/13, 127/16, 129/17, 131/7, 133/9, 135/8, 137/4, 

139/6, 141/6, 143/6, 145/1 
INRA23 15 190/1, 192/1, 194/3, 198/26+, 200/15, 202/3, 204/6, 206/2, 208/3, 210/9, 212/1, 

214/3, 216/16, 218/9, 220/2 
П р и м е ч а н и е. Знаком «+» обозначены аллели, которые в данном локусе STR встречались чаще, чем в 
20 % случаев и рассматривались как типичные для карачаевской породы овец. 

 

В большинстве микросателлитных локусов можно было выделить 
один или два аллеля, которые встречались с частотой 20 % или выше, за 
исключением OarFCB20 (17 аллелей) и INRA5 (15 аллелей). Аллели, кото-
рые встречались в конкретном STR локусе с частотой, равной или превы-
шающей 20 %, рассматривались далее как типичные для анализируемой 
группы овец. Наименьшую гетерозиготность среди исследованных овцематок 
выявили по локусам INRA6 и CSRD247, что соответствовало высокой ча-
стоте встречаемости (61 %) одного аллеля по каждому из этих локусов (110 
и 213 п.н.) (см. табл. 1, 3). Более того, оказалось, что типичные для этих 
локусов аллельные варианты встречались вместе у одних и тех же животных 
в 38 случаях — в 20 случаях в гетерозиготном сочетании, в 18 — в составе 
гомозигот при общем числе вариантов комбинаций, равном 61. 

Следующим по относительно пониженной изменчивости, особенно 
у баранов, оказался локус MAF214, 83 % среди всех аллельных вариантов 
этого локуса было представлено двумя аллелями длиной 189 и 191 п.н. 
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Следует отметить, что этот локус, по-видимому, характеризуется не-
сколько пониженным полиморфизмом у отдельных пород овец, судя по 
числу его аллельных вариантов у эдильбаевской и калмыцкой пород, опи-
санных в работе Е.А. Гладырь с соавт. (11). 

Стандартную панель микросателлитов, рекомендованную ISAG, ис-
пользовали многие исследователи разных пород овец (12, 13), включая ка-
рачаевскую (12). Анализ генофондов 25 пород овец, разводимых в России, 
по микросателлитным локусам позволил Т.Е. Денисковой с соавт. (12) прийти 
к выводу о том, что дифференциация между породами обусловлена главным 
образом типом шерстного покрова, направлением продуктивности и реги-
оном разведения. В результате этого карачаевская порода вошла в общий 
кластер с андийской и лезгинской породами, созданными в разных горных 
зонах Северного Кавказа посредством длительной народной селекции мест-
ных грубошерстных овец. 

Накопленные данные позволяют сравнивать полиморфизм одних и 
тех же микросателлитных локусов у разных пород овец. Например, можно 
сопоставить аллельное разнообразие карачаевской овцы с таковым у ма-
нычского мериноса, советского мериноса, северокавказской мясошерстной 
и кавказской пород (13). А.Ю. Криворучко с соавт. (13) пришли к выводу, 
что наибольшей частотой встречаемости характеризовались аллели 189 п.н. 
локуса MAF214 (68 %) у манычского мериноса и 154 п.н. локуса INRA172 
(65 %) у советского мериноса. Выявлены аллели 209 п.н. в локусе CSRD247, 
166 п.н. в локусе INRA172 и 129 п.н. в локусе MAF65, которые, как полагали 
авторы (13), встречаются только у овец манычского мериноса, с частотой со-
ответственно 26, 28 и 40 %. Аллель 97 п.н. в локусе OarFCB20 с частотой 
встречаемости 20 % обнаружен только у овец породы советский меринос. 

У карачаевской породы в наших исследованиях аллель 189 п.н. ло-
куса MAF214 встречался ненамного чаще, чем аллель 191 п.н. (42 % против 
41 %), но оба аллеля были типичными для исследованной группы живот-
ных. Аллель 154 п.н. локуса INRA172 доминировал относительно 14 других 
аллелей (32 %), аллель 209 п.н. в локусе CSRD247 был редким, но тоже 
обнаруживался, как и аллель 166 п.н., в локусе INRA172, а аллель 129 п.н. 
локуса MAF65 встречался с частотой 14 % среди других 11 аллелей. Аллель 
97 п.н. в локусе OarFCB20 встречался с частотой 7 %, но его трудно отнести 
к редким вариантам, учитывая большое число аллелей (17 аллелей) по этому 
локусу у карачаевской породы. По-видимому, генетические потоки в овце-
водстве достаточно широко пересекались, и при этом в большинстве случаев 
STR различались не присутствием/отсутствием аллельных вариантов, а ча-
стотой их встречаемости. 

4. Число аллелей микросателлитных локусов (STR) у карачаевской овцы и родоп-
ского цигая (Ovis aries L.) 

STR, коровый мотив Родопский цигай (14) Карачаевская овца (см. табл. 3) 
McM42, (AC)n 9 9 

INRA23, (AC)n 3 15 

INRA63, (AC)n 14 10 

ETH152, (AC)n 5 7 

McM527, (TG)n 5 9 

INRA172, (TG)n 22 15 

OarFSB20, (TG)n 2 17 

INRA6, (CA)n 1 9 

CSRD247, (CA)n 14 9 

MAF65, (CA)n 15 11 

INRA5, (GT)n 12 15 

MAF214, (GT)n 16 7 
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По числу аллелей в некоторых микросателлитных локусах, в част-
ности INRA23, INRA172, OarFSB20, INRA6, MAF214, проявились суще-
ственные различия между карачаевской овцой (см. табл. 3) и двумя бол-
гарскими группами родопского цигая (14). При этом отмеченные различия 
не зависели от корового мотива STR (табл. 4), несмотря на то, что в геноме 
овцы среди динуклеотидных микросателлитов доминирует (AC)n (https://da-
ta.ccmb.res.in/msdb/). 

STR также неодинаковы по непрерывности присутствия динуклео-
тидных аллельных вариантов в выявляемом спектре. Так, по локусу INRA5 
10 аллелей из 15 представляют собой непрерывную последовательность их 
длин с разницей на один динуклеотид при отсутствии типичных аллелей, 
тогда как по локусу INRA172 только 2-4 (включая один типичный аллель 
154 п.н. с частотой 33 %) из 15 аллелей непрерывны (см. табл.3). То есть 
STR при одинаковом числе аллелей различаются непрерывностью спектра по 
динуклеотидным повторам.  

Изначально, когда появилась заинтересованность в генотипирова-
нии микросателлитных локусов, предполагалось, что с функциональной 
точки зрения они нейтральны по отношению к действию факторов окружа-
ющей среды. На этом была основана идея генотипирования животных для 
исключения ошибок происхождения, контроля эффектов основателей, бли-
зости популяций в связи с их происхождением. В дальнейшем оказалось, 
что разнообразие микросателлитов очень большое, созданные базы данных 
по микросателлитам позволяют увидеть, как существенно отличаются рас-
пространенность и полиморфизм разных типов микросателлитов (15, 16).  

Функциональное разнообразие микросателлитов до сих пор остается 
недостаточно исследованным. Закономерности их полиморфизма, тесная 
связь с мобильными генетическими элементами, вовлеченность в регуляцию 
генной экспрессии начинают более внимательно рассматриваться только в 
последние годы (16). В то же время развитие методов секвенирования при-
водит к переключению внимания от микросателлитных локусов к геноти-
пированию по мононуклеотидным полиморфизмам (16). В эти исследова-
ния тоже была включена карачаевская порода овец, что позволило получить 
качественно такой же результат, как и при генотипировании микросател-
литных локусов: карачаевская порода оказалась в общем кластере с андий-
ской и лезгинской породами (17). 

Сходство результатов оценки генетической дифференциации между 
животными сельскохозяйственных видов, полученной с использованием 
микросателлитных локусов и SNP, описаны в литературе (18). Появляются 
все новые данные, свидетельствующие о том, что некодирующие нуклео-
тидные геномные элементы, регулирующие экспрессию генов, служат ис-
точником фенотипической изменчивости в большей степени, чем нуклео-
тидные последовательности белок-кодирующих генов (19-22). Можно ожи-
дать, что сходство результатов оценок межпородной популяционно-генети-
ческой дифференциации, полученных с использованием микросателлитных 
локусов и SNP, обусловлено тем, что в обоих случаях выполняется сопо-
ставление геномных элементов, тесно связанных с изменчивостью регуля-
ции генной экспрессии.  

Интересным примером вовлечения в межпородные отличия карача-
евской овцы SNP, локализованных не только в белок-кодирующих после-
довательностях, но и в длинной некодирующей РНК (lncRNA), служат ре-
зультаты, полученные А.Ю. Криворучко c соавт. (10). Данные о функцио-
нальном значении lncRNA — производных эндогенных ретровирусов (23) в 
регуляции генной экспрессии в последние годы постоянно увеличиваются 
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(24, 25). Показана вовлеченность lncRNA в адаптацию разных видов (яки, 
овцы, свиньи, куры) к высокогорной гипоксии (26). Полученные данные 
свидетельствовали о широко распространенной регуляторной роли 
lncRNA в адаптации к высокогорью, а также о видоспецифичности ответа 
на такой отбор.  

Видоспецифичные различия ответов на факторы естественного от-
бора обнаружены даже у таких близких видов, как овцы и козы (27), причем 
овцы оказались более чувствительны (по изменчивости SNP) к высоте над 
уровнем моря, козы — к летней температуре и весенним осадкам. Надо от-
метить, что адаптация к высокогорью у овец обусловлена не только высо-
когорной гипоксией, а целым рядом других экологических факторов, вклю-
чая устойчивость к засухе, холоду, к кормовым ресурсам (28), особенно для 
карачаевской овцы, которая круглогодично содержится на выпасе. Изуче-
ние генетических механизмов адаптации овец к факторам окружающей 
среды кажется особенно важным еще и потому, что число метаболических 
путей, участвующих в ответе на действие экологических факторов, почти в 
2 раза больше, чем в ответе на отбор по признакам продуктивности (29).  

Известно, что при доместикации за достаточно короткое время у 
ряда видов утрачиваются некоторые гены, по-видимому, из-за их «неис-
пользования» в меняющихся условиях. Так, у овец и коз утрачиваются не-
которые гены, связанные с иммунной системой по сравнению с близкород-
ственными дикими видами (30, 31), у свиней — гены, входящие, в частно-
сти, в суперсемейства генов обонятельных рецепторов (32). Можно предпо-
ложить, что изменение числа аллельных вариантов в разных микросател-
литных локусах у одной породы относительно другой обусловлено совокуп-
ностью факторов действующего отбора: чем менее нейтрален к их действию 
локус, тем меньше аллельных вариантов, чем более нейтрален — тем больше 
аллелей и меньше типичных для породы. 

Таким образом, имеющиеся данные показывают, что результаты ге-
нотипирования микросателлитных локусов следует рассматривать не сово-
купно как общую характеристику STR породы, а индивидуально, с учетом 
особенностей изменчивости каждого локуса отдельно. По нашему мнению, 
это позволило бы использовать каждый микросателлит в качестве показа-
теля изменчивости определенного геномного района (как и в случае SNP). 
Как результат, могут быть выделены геномные районы, в которых локали-
зованы регуляторные последовательности, белок-кодирующие гены, потен-
циально ассоциированные с ответом на влияния факторов искусственного 
и естественного отборов, такими как направление продуктивности, воспро-
изводство, адаптация к экстремальным экологическим условиям (5, 22).  

В пользу этого утверждения свидетельствуют полученные нами дан-
ные об индивидуальных особенностях полиморфизма разных микросател-
литных локусов, отличающихся друг от друга по числу аллельных вариан-
тов, а также доминированию некоторых аллелей (см. табл. 1-3). Специаль-
ных исследований требует выявленная нами тенденция к совпадению при-
сутствия аллельных вариантов разных STR в индивидуальных генотипах жи-
вотных, например между аллелями 110 п.н. и 213 п.н. соответственно локу-
сов INRA6 и CSRD247 (см. табл. 1, 3). Можно ожидать, что межпородные 
различия по числу аллельных вариантов неслучайны и отражают изменения 
интенсивности влияния разных факторов отбора на одни и те же микроса-
теллитные локусы. При этом в случае большого числа аллелей и непрерыв-
ной последовательности числа повторов корового мотива (динуклеотида) их 
изменчивость ближе к нейтральной. Накопленные данные по одним и тем 
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же микросателлитным локусам для большого числа пород (в частности, у 
овец) могут стать источником информации о мишенях разных факторов 
отбора. 

Итак, при генотипировании представителей карачаевской породы 
овец по стандартной панели из 12 микросателлитных локусов, рекомендо-
ванной ISAG, получены следующие данные. Число гомозигот по 12 локусам 
у индивидуальных животных для 44 овцематок менялось от 2 (по локусам 
MAF65 и INRA5,) до 25 (по локусу INRA6), доля гетерозигот — от 43 до 
95 %. Число аллелей по отдельным локусам у разных пород овец (родопский 
цигай и карачаевская овца) могло варьировать от 2 до 17 по локусу 
OarFSB20, по локусу INRA172 — от 22 аллелей до 15. Наблюдаемое разно-
образие полиморфизма микросателлитов как между локусами, так и между 
породами может быть полезным при создании «микросателлитных портре-
тов», отражающих особенности направления продуктивности пород, а также 
их адаптированности к экологическим условиям воспроизводства. 
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A b s t r a c t   
 

Biodiversity decline requires special attention to the study and conservation of locally adapted 
aboriginal breeds. Karachay sheep have an increased ability to adapt to high-altitude conditions (over 
3,000 m above sea level). In this study, using a standard panel recommended by the International 
Society of Animal Genetics (ISAG), a microsatellite polymorphism analysis was performed at the 
Makhar Breeding Farm (southeastern part of the Karachay-Cherkess Republic, at altitudes from 1,000 
to 3,000 m above sea level). Data were obtained on significant differences in polymorphism between 
different loci, as well as between the typical polymorphism for the Karachay breed, compared to 
genotyping results for the same loci in other sheep breeds presented in the literature. Specifically, the 
highest number of allelic variants was found in the Karachay breed at the OarFCB20 locus (17 alleles), 
while the lowest number was found at the ETH152 and MAF214 loci (each with 7 alleles). Relatively 
low polymorphism at the MAF214 locus was observed in various sheep breeds, but unlike the results 
of other studies, two typical allelic variants, 189 and 191, were distinguished in the Karachay breed, 
accounting for a total of 83 % of cases among others. In five of the six males studied, four homozygotes 
for the 189 bp allele and one for the 191 bp allele were detected. The highest heterozygous values (in 
%) were observed in ewes at the McM42, McM527, OarFCB20, INRA172, MAF65, and INRA5 loci, 
and almost two times lower values were observed at the INRA6 and CSRD247 loci. At most microsat-
ellite loci, one or two alleles could be identified, occurring at 20 % or more of all alleles, designated 
as typical. The exceptions were the OarFCB20 (17 alleles) and INRA5 (15 alleles) loci, for which such 
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typical alleles were not detected. All microsatellites are represented by dinucleotide tandem repeats, 
typical alleles for three of them differed by one repeat (locus McM527 — alleles 164 bp, 166 bp; 
MAF65 — 125 bp, 127 bp; MAF214 — 189 bp, 191 bp). A certain tendency towards coincidences in 
the presence of allelic variants of different microsatellites was observed for INRA6 (9 alleles) and 
CSRD247 (9 alleles) loci between alleles 110 bp and 213 bp, respectively. Both of these alleles were 
found at a frequency of 61 % each of all identified alleles, of which 20 % coincided in heterozygotes 
and 18 % in homozygotes. The obtained data demonstrate wide variability in the number of allelic 
variants between microsatellite loci both in the Karachay breed and within the same microsatellite in 
different sheep breeds. The importance of analyzing microsatellite loci polymorphisms is discussed in 
connection with the large database accumulated in agricultural animal species, which makes it possible 
to identify genomic regions that differ, in particular, in the intensity of the influence of environmental 
factors, potentially leading to variability in the number of alleles. 

 

Keywords: Karachay sheep, microsatellite loci, alleles, homo-heterozygotes, high-mountain 
conditions. 
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