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С использованием микросателлитных маркеров исследовано генетическое разнообразие, родствен-
ные связи и дрейф генов трех пород и семи популяций шерстных (пуховых) коз Центральной и
Средней Азии. Получены параметры аллельного и генетического разнообразия аборигенных попу-
ляций монгольских коз (гурван эгч, дархатская, бурах завхан, ульгий уулан, алтай уулан), двух по-
пуляций местных тувинских коз, советской и таджикской шерстных пород коз и оренбургской пу-
ховой козы. С использованием метода главных компонент выявлены две основные группы коз, в
одной из которых объединены преимущественно монгольские аборигенные популяции, а в другой –
среднеазиатские породы коз. Популяции тувинской местной козы разделились между соотвеству-
ющими группами. При этом монгольские козы характеризовались высоким внутрипопуляционным
разнообразием и достаточно низким уровнем генетических различий между популяциями. Полу-
ченные данные свидетельствуют о существовании корреляции генетических отношений между рас-
сматриваемыми популяциями и породами пуховых коз и их географическим распределением.
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Исследование генетической изменчивости ав-
тохтонных популяций коз Евразии и пород, со-
зданных на их основе, имеет большое значение
для сохранения биоразнообразия и изучения эво-
люционно-филогенетических связей. В первую
очередь это относится к породам и местным одо-
машненным популяциям шерстных коз Средней
и Центральной Азии, которые изучены в гораздо
меньшей степени по сравнению с пуховыми коза-
ми южной части Евразийского континента [1–3].

В последние годы для исследования генетиче-
ской структуры популяций, групп или отдельных
организмов практически повсеместно используют
основанный на ПЦР метод ДНК-профилирования,
или микросателлитного анализа. Согласно этой
методике анализируют высокополиморфные ко-
роткие тандемно повторяющиеся (ди-, три- и тет-
рануклеотидные) последовательности ДНК, число
которых может достигать нескольких тысяч. По-
скольку индивидуумы имеют уникальное число
повторяющихся участков ДНК, метод эффекти-

вен для установления различий и родственных
связей [4].

Благодаря высокой степени полиморфизма,
менделевскому типу наследования и равномерно-
му распределению по всему геному [5] микроса-
теллиты нашли применение для оценки уровней
инбридинга, характеристики генетической структу-
ры субпопуляций и популяций, демографической
истории, определения эффективного размера по-
пуляций, величины и направления дрейфа генов
между ними. Очень удобными STR-маркеры ока-
зались для проведения филогеографических ис-
следований, выявления биогеографической и ге-
нетической истории фауны больших регионов.

В связи с чем целью настоящей работы стало
проведение сравнительного микросателлитного
анализа пород и одомашненных популяций шерст-
ных (пуховых) коз с учетом их географической
принадлежности. Непосредственно в исследова-
ние были включены породы коз среднеазиатского
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(таджикская шерстная, советская шерстная, орен-
бургская) и центрально-азиатского регионов (одо-
машненные популяции монгольских и тувинских
пуховых коз).

Характеризуя изучаемые породы и популяции,
следует отметить, что современный породный тип
шерстных коз среднеазиатской группы сформиро-
вался сравнительно недавно. Например, процесс
выведения знаменитой оренбургской пуховой козы
включал несколько этапов. Первоначально, вплоть
до начала ХIX в., проводилась народная селекция
среди одомашненных аборигенных пуховых коз
южного склона Уральских гор. В 1937 г. для получе-
ния более высокой продуктивности по выходу пуха
в Оренбургскую область завезли козлов Придон-
ской породы [6], затем в течение 30 лет велись
селекционные работы уже внутри сложившейся
породы, путем отбора особей с наилучшими по-
казателями по качеству пуха.

К созданию советской шерстной породы в Со-
ветском Союзе приступили в 1936 г. с приобретения
в США 338 козлов и 400 ангорских коз, закуплен-
ных в штатах Техас и Нью-Мексико. Животные бы-
ли размещены в хозяйствах Таджикистана, Узбеки-
стана, Казахстана и Туркмении. Для повышения ка-
чества пуха местных популяций козлов ангорской
породы скрещивали с грубошерстными матками
аборигенных популяций. Итогом многолетней
работы стало утверждение в 1962 г. породы коз –
советская шерстная [7].

В 1981–1982 гг. в Республику Таджикистан в
целях улучшения местных пуховых коз из Австра-
лии было завезено 47 козлов ангорской породы,
дополнительно использовали прилитие крови коз-
лов советской шерстной породы из Казахстана и
Киргизии. В результате в 2004 г. была выведена
порода таджикская шерстная [8].

Если говорить о пуховом козоводстве Монго-
лии, то здесь, несмотря на наличие двух самосто-
ятельных пород – гоби гурван-сайхан и уулын-бор
[9], в большей степени преобладают местные по-
пуляции шерстных коз.

В последние годы исследование генетического
разнообразия одомашненных аборигенных коз
Монголии стало предметом пристального внимания
ученых разных стран мира. С использованием мето-
да белковых маркеров крови и микросателлитного
анализа была изучена генетическая структура не-
скольких популяций монгольских местных пуховых
коз: баянделгер, улгий красная, эрчим черная, дор-
гон, завхан буурал и сумбер [10–12]. Несмотря на
это, генетическая изменчивость и межпопуляци-
онные связи местных монгольских коз изучены
еще в недостаточной степени. Так, отобранные
нами аборигенные популяции коз – гурван эгч,
дархатская, бурах завхан, ульгий уулан и алтай уулан
ранее не были исследованы. То же самое можно
сказать и о местной тувинской козе.

В отличие от Монголии в соседней с ней Респуб-
лике Тыва сложилась несколько иная ситуация.
Здесь с середины 50-х гг. прошлого века начали про-
водить качественное улучшение местных тувинских
коз путем завоза племенных козлов ангорской и со-
ветской шерстной пород. И сейчас имеется только
небольшое поголовье тувинских грубошерстных
аборигенных коз, которых разводят в чистоте в
отдаленных районах республики [13].

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Материалом для исследований являлись образ-
цы биоматериала (кровь) пяти популяций абори-
генных пуховых коз Монголии (n = 240): гурван эгч
(аймак Умнеговь, ранее Южно-Гобийский аймак)
(MGL_SGOB, n = 48), дархатская (аймак Хувсгел)
(MGL_HUV, n = 48), бурах завхан (аймак Завхан)
(MGL_ZAH, n = 48), ульгий уулан (аймак Увс)
(MGL_UVC, n = 48), алтай уулан (аймак Ховд)
(MGL_HOVD, n = 48) и двух популяций местных
тувинских шерстных коз, разводимых в Республике
Тыва (n = 99), включая животных СПК “Артыш”
(Кызылский кожуун) (TUV_ART, n = 48) и СППК
“Уургай” (Эрзинский кожуун) (TUV_UUR, n = 51).

Выделение ДНК из образцов крови осуществ-
ляли с использованием наборов ДНК–Экстран
(ЗАО “Синтол”, Россия) согласно протоколу
фирмы-изготовителя.

Количественную и качественную оценку по-
лученных препаратов ДНК проводили с приме-
нением микроспектрофотометра Nano Drop 8000
(Thermo Fisher, США). Концентрацию геномной
ДНК определяли на основании измерения степе-
ни поглощения при 260 нм, чистоту ДНК оцени-
вали по соотношению степени поглощения при
длинах волн 260 и 280 нм.

Исследование коз осуществляли по 14 STR-
маркерам с использованием двух мультиплексных
ПЦР-реакций, включающих восемь (INRA006,
ILSTS087, INRA063, CSRD247, FCB20, ILSTS19,
ILSTS011, MAF065) и шесть (INRA005, ILSTS008,
SRCP003, SRCP008, SRCP023, MCM527) локусов
микросателлитов. Для сравнительного анализа
использовали генотипы оренбургской (ООО ГКХ
“Губерлинское”, Оренбургская обл.) (ORB, n = 30),
советской шерстной (МУП “Ангорка”, Республи-
ка Тыва) (SOV_W, n = 33), таджикской шерстной по-
род коз (n = 34) (ОПХ “Табошар”, Республика Та-
джикистан) (TAD_W, n = 33) по восьми локусам
микросателлитов (INRA006, LSTS087, CSRD247,
OARFCB20, ILSTS011, MAF065, ILSTS008,
MCM527), предоставленные объектом инфра-
структуры ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста.

Капиллярный электрофорез проводили на ге-
нетическом анализаторе ABI 3130xl (Applied Bio-
systems, США) с последующим определением
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длин аллелей микросателлитов в программном
обеспечении GeneMapper v. 4.0 (Applied Biosystems).

Для оценки структуры изучаемых пород и або-
ригеных популяций коз использовали следующие
показатели: наблюдаемая (HO) и несмещенная
ожидаемая (HE(u)) гетерозиготность [14], среднее
число аллелей на локус (Na), число эффективных
аллелей на локус (NE), число информативных ал-
лелей с частотой более 5% (NA ≥ 5%), аллельное
разнообразие (AR) [15], коэффициент инбридинга
(FIS).

Степень генетической дифференциации ис-
следуемых пород и популяций коз оценивали на
основании попарных генетических различий (ин-
декс фиксации FST) [16], попарных генетических
дистанций по Jost’s D [17]. Филогенетические от-
ношения устанавливали путем определения по-
строения Neighbor-net дендрограмм [18].

Результаты оценки генетической структуры
популяций были получены с помощью адмикс-мо-
дели. Анализ базы данных STR-вариабельности
монгольских и тувинских популяций коз прово-
дили для k от 1 до 7 при длине burn-in периода –
100000, модель Марковских цепей Монте-Карло
(MCMC) – 1000000 повторов. Аналогичный ана-
лиз шерстных пород коз с использованием баз
данных геномной вариабельности ОНИС Био-
ТехЖ выполняли для k от 1 до 12 при условии, что
длина burn-in периода – 50000 и модель Марков-
ских цепей Монте-Карло (MCMC) – 500000 по-
второв. Для каждого значения k выполняли 10
итераций.

Для формирования исходных файлов и прове-
дения анализа использовали R версию 3.3.2 [19],
программное обеспечение GenAlEx 6.5 [20] и R
пакет “diveRsity”, STRUCTURE 2.3.4 [21] с после-
дующей визуализацией в “pophelper” [22]. Анализ
главных компонент (Principal Component Analy-
sis, PCA) проводили с помощью R пакета аdegenet
[23] с визуализацией в ggplot2 [24].

РЕЗУЛЬТАТЫ
Результаты оценки аллельного разнообразия в

изучаемых популяциях коз представлены в табл. 1.
Можно видеть, что значение показателя AR в

локусах микросателлитов варьировало от 6.972 ±
± 0.828 в популяции MGL_HUV до 8.194 ± 0.770 –
в MGL_ZAH. При этом минимальное число эф-
фективных аллелей было выявлено в популяциях
MGL_HUV и TUV_ART – 3.541 ± 0.548 и 3.983 ±
± 0.365 соответственно. Число информативных
аллелей в исследованных группах коз было отно-
сительно высоким и варьировало от 4.750 ± 0.750
в монгольской популяции коз MGL_HUV до
6.125 ± 0.639 – в MGL_ZAH. В целом исследован-
ные географические группы коз монгольской и
тувинской популяций характеризовались сопо-
ставимым уровнем генетического разнообразия.
Выявленные различия между группами были не-
существенны и носили характер тенденций (табл. 1).

Анализ значений коэффициента инбридинга
FIS показывает наличие дефицита гетерозигот в
двух популяциях монгольских коз: MGL_UVC –
0.076 [0.028; 0.124] и MGL_HOVD – 0.088 [0.022;
0.154] (табл. 2).

Генетические дистанции между исследован-
ными группами коз монгольских и тувинских по-
пуляций, рассчитанные на основании FST и Jost’s
D, обобщены в табл. 3.

Генетические различия между монгольскими
и тувинскими группами коз были выше (FST =
= 0.025–0.106, Jost’s D = 0.049–0.252), чем между
популяциями коз внутри монгольской (FST =
= 0.014–0.066, Jost’s D = 0.024–0.146) и тувинской
групп животных (FST = 0.054, Jost’s D = 0.138).

Самостоятельный интерес представляет срав-
нение STR-вариабельности объединенных групп
монгольских и тувинских популяций (табл. 4).

Как показано в табл. 5, в группе монгольских
популяций выявлен наиболее высокий уровень
генетического разнообразия в сравнении с объ-
единенной группой тувинских популяций и по-

Таблица 1. Параметры аллельного разнообразия монгольской и тувинской популяций коз

Примечание. Для табл. 1, 4: Na – среднее число аллелей на локус; NE – число эффективных аллелей на локус; NA ≥ 5% – число
информативных аллелей с частотой более 5%; AR – аллельное разнообразие.

Популяция n Na NE NA ≥ 5% AR

MGL_SGOB 48 8.750 ± 0.750 4.983 ± 0.599 5.750 ± 0.491 8.117 ± 0.656
MGL_HUV 48 7.500 ± 0.756 3.541 ± 0.548 4.750 ± 0.750 6.972 ± 0.828
MGL_ZAH 48 8.500 ± 0.845 5.102 ± 0.597 6.125 ± 0.639 8.194 ± 0.770
MGL_UVC 48 8.500 ± 0.627 4.810 ± 0.611 5.750 ± 0.453 8.013 ± 0.560
MGL_HOVD 48 7.625 ± 0.498 4.263 ± 0.479 5.000 ± 0.463 7.077 ± 0.456
TUV_ART 48 7.875 ± 0.639 3.983 ± 0.365 4.875 ± 0.398 7.104 ± 0.499
TUV_UUR 49 8.250 ± 0.921 4.699 ± 0.533 5.625 ± 0.532 7.824 ± 0.771



ГЕНЕТИКА  том 57  № 7  2021

ГЕНЕТИЧЕСКОЕ РАЗНООБРАЗИЕ И ФИЛОГЕНИЯ ПУХОВЫХ КОЗ 813

родами среднеазиатских шерстных коз, в то вре-
мя как тувинская группа местных шерстных коз
занимала промежуточное положение по данному
показателю. Также группы монгольских и тувин-
ских популяций характеризовались наибольши-
ми значениями числа эффективных аллелей.

Причем как в монгольской, так и в тувинской
группе был выявлен дефицит гетерозигот, однако
в абсолютном значении данные популяции ха-
рактеризовались меньшим уровнем этого показа-
теля по сравнению с оренбургской породой: 7.4 и
4.4% соответственно, против 12.7%.

Как видно из данных, представленных в табл. 6,
в группе исследованных монгольских популяций
коз наиболее генетически удалена от других по-
пуляция MGL_HUV. На дендрограммах это отра-
жено в формировании длинной отдельной ветви
(рис. 1, 2).

В целом же популяции аборигенных монголь-
ских коз характеризовались, прежде всего, срод-
ством между собой. Следует отметить также фи-
логенетическую связь тувинской популяции коз
(Эрзинскиий кожуун) TUV_UUR с монгольской
аборигенной популяцией ульгий уулан (аймак
Увс) MGL_UVC, что отчасти объясняется геогра-
фической близостью зон их разведения.

Таблица 2. Параметры генетического разнообразия монгольской и тувинской популяций коз

Примечание. Для табл. 2, 5: HO – наблюдаемая гетерозиготность; HE(u) – несмещенная ожидаемая гетерозиготность; FIS –
коэффициент инбридинга; CI – доверительный интервал.

Популяция n HO HE(u)
FIS 

(95%CI)

MGL_SGOB 48 0.740 ± 0.052 0.779 ± 0.036 0.052 (–0.033; 0.137)
MGL_HUV 48 0.690 ± 0.057 0.673 ± 0.051 –0.030 (–0.129; 0.069)
MGL_ZAH 48 0.737 ± 0.039 0.784 ± 0.037 0.050 (–0.055; 0.155)
MGL_UVC 48 0.714 ± 0.047 0.769 ± 0.038 0.076 (0.028; 0.124)
MGL_HOVD 48 0.685 ± 0.041 0.750 ± 0.031 0.088 (0.022; 0.154)
TUV_ART 48 0.719 ± 0.044 0.734 ± 0.038 0.023 (–0.025; 0.071)
TUV_UUR 49 0.735 ± 0.054 0.751 ± 0.059 0.009 (–0.060; 0.078)

Таблица 3. Генетические дистанции между исследуемыми популяциями коз

Примечание. Попарные генетические дистанции по значениям FST показаны над диагональю, по значениям Jost’s D – под
диагональю.

Популяция MGL_ SGOB MGL_HUV MGL_ ZAH MGL_UVC MGL_HOVD TUV_ ART TUV_UUR

MGL_SGOB * 0.055 0.014 0.015 0.025 0.051 0.030
MGL_HUV 0.115 * 0.050 0.066 0.060 0.106 0.064
MGL_ZAH 0.024 0.106 * 0.017 0.026 0.056 0.029
MGL_UVC 0.036 0.146 0.040 * 0.017 0.050 0.025
MGL_HOVD 0.045 0.106 0.058 0.032 * 0.055 0.039
TUV_ART 0.134 0.252 0.142 0.130 0.121 * 0.054
TUV_UUR 0.073 0.145 0.088 0.049 0.100 0.138 *

Таблица 4. Параметры аллельного разнообразия исследуемых групп популяций и пород коз

Группа 
популяций/ 

порода
n Na NE NA >= 5% AR

MGL 240 10.750 ± 0.773 5.335 ± 0.827 5.375 ± 0.460 8.314 ± 0.723
TUV 97 9.250 ± 0.648 4.890 ± 0.516 5.500 ± 0.463 7.961 ± 0.586
ORB 30 7.500 ± 0.866 4.250 ± 0.445 5.000 ± 0.535 7.500 ± 0.866
TAD_W 33 7.875 ± 0.934 4.139 ± 0.422 4.625 ± 0.324 7.776 ± 0.911
SOV_W 33 8.375 ± 0.885 4.524 ± 0.455 4.875 ± 0.515 8.217 ± 0.843
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При этом популяция местных тувинских коз
(Кызылского кожууна) TUV_ART проявляет
большее генетическое родство к таджикской и со-
ветской шерстным породам. На дендрограммах
это проявляется в локализации данной популя-
ции в общем кластере с этими среднеазиатскими
козами (рис. 1, 2). Следует указать также на бли-
зость группы MGL_SGOB монгольских коз с
оренбургской породой: генетические дистанции
между MGL_SGOB и оренбургской породой бы-
ли меньше, чем между MGL_SGOB и группами
коз тувинской популяции (рис. 1).

Результаты анализа главных компонент согла-
суются с результатами расчета генетических ди-
станций (рис. 3).

Анализ популяционно-генетической структу-
ры изученных популяций и пород коз (рис. 4) при
k = 2 показывает разделение пород на две группы,
одна из которых включает все популяции местных
монгольских коз, тувинскую популяцию TUV_
UUR и оренбургскую породу, а вторая – тувин-

скую популяцию TUV_ART, советскую шерст-
ную и таджикскую шерстные породы, при этом
наблюдается четкая адмиксия между группами.
Наименьшая адмиксия отмечена для популяций
пуховых коз TUV_ART и MGL_HUV.

При k = 3 популяции MGL_HUV, TUV_ART и
оренбургская порода формируют собственные
кластеры с наименьшей степенью адмиксии дру-
гих предковых компонентов, которые сохраня-
ются при k = 4.

ОБСУЖДЕНИЕ

Известно, что к изменчивости генетической
структуры популяций приводят такие процессы
как географическая изоляция, миграция и адмик-
сия, в ходе которых индивидуумы приобретают
большее или меньшее сродство или различие, од-
нако сделать объективные выводы о природе и
времени проявления таких изменений чаще всего
достаточно сложно.

Таблица 5. Параметры генетического разнообразия исследуемых групп популяций и пород коз

Группа 
популяций/порода n HO HE(u)

FIS
(95%CI)

MGL 240 0.713 ± 0.037 0.773 ± 0.041 0.074 (0.026; 0.122)
TUV 97 0.727 ± 0.045 0.764 ± 0.051 0.044 (0.013; 0.075)
ORB 30 0.662 ± 0.063 0.751 ± 0.038 0.127 (0.02; 0.234)
TAD_W 33 0.769 ± 0.048 0.75 ± 0.029 –0.023 (–0.112; 0.066)
SOV_W 33 0.739 ± 0.059 0.771 ± 0.029 0.050 (–0.061; 0.161)

Таблица 6. Генетические дистанции между исследуемыми популяциями и породами коз

Примечание. Попарные генетические дистанции по значениям FST показаны над диагональю, по значениям Jost’s D – под
диагональю.

Популяция/
порода
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ORB * 0.051 0.038 0.020 0.091 0.045 0.045 0.041 0.068 0.047

TAD_W 0.092 * 0.027 0.051 0.094 0.048 0.062 0.045 0.050 0.054

SOV_W 0.094 0.041 * 0.033 0.086 0.028 0.038 0.04 0.043 0.036

MGL_SGOB 0.066 0.110 0.061 * 0.055 0.014 0.015 0.025 0.051 0.030

MGL_HUV 0.212 0.202 0.180 0.115 * 0.050 0.066 0.060 0.106 0.064

MGL_ZAH 0.110 0.099 0.053 0.024 0.106 * 0.017 0.026 0.056 0.029

MGL_UVC 0.113 0.125 0.086 0.036 0.146 0.04 * 0.017 0.050 0.025

MGL_HOVD 0.099 0.082 0.096 0.045 0.106 0.058 0.032 * 0.055 0.039

TUV_ART 0.149 0.115 0.121 0.134 0.252 0.142 0.13 0.121 * 0.054

TUV_UUR 0.093 0.117 0.062 0.073 0.145 0.088 0.049 0.100 0.138 *
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С учетом того, что создание современных
шерстных пород Средней Азии и попытки улуч-
шения аборигенных популяций пуховых коз Цен-
тральной Азии проходили в новейшее время, можно
относительно объективно отразить причины, по-
влекшие существенные изменения в их генетиче-
ской структуре.

Важно отметить, что до сих пор определяю-
щую роль в современном животноводстве Монго-
лии продолжает играть номадизм – традиционное
кочевое и полукочевое животноводство, остающее-
ся главным видом хозяйственной деятельности
сельского населения [25]. Причем неконтролиру-

емый трансграничный перегон скота из Монго-
лии в Туву и обратно был осуществим вплоть до
введения ограничений в 1949 г. [12]. Возможно, этим
обстоятельством объясняется филогенетическое
родство популяции тувинской козы СППК “Уур-
гай” (Эрзинский кожуун) с козами пограничного
монгольского аймака Увс.

Как уже отмечалось выше, по своему породно-
му составу козоводство в Монголии представлено
многочисленными отродьями азиатской пухо-
вой козы и двумя породами: гоби гурван-сайхан
(Южно-Гобийский аймак) и уулын-бор (Баян-
Улэгейский и Кобдоский аймаки), полученными

Рис. 1. Neighbor-net дендрограмма взаимоотношений исследуемых популяций и пород коз, построенная на основе
матрицы попарных генетических дистанций FST.
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Рис. 2. Neighbor-net дендрограмма взаимоотношений исследуемых популяций и пород коз, построенная на основе
матрицы попарных генетических дистанций Jost’s D.
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путем скрещивания аборигенных коз с козлами
придонской и горно-алтайской пород [9].

Однако, несмотря на повышение продуктив-
ности, качество пуха у породных животных стало
ниже, чем у исходных местных монгольских коз
[12]. В связи с чем для улучшения общей популя-
ции коз учеными Монголии была разработана
собственная программа отбора аборигенных жи-
вотных по наиболее важным хозяйствено ценным
признакам.

Местные популяции монгольских пуховых коз
отличаются крепкой конституцией и хорошей
приспособленностью к разведению в условиях
круглогодового пастбищного содержания. При
этом даже в пределах одной популяции животные
часто отличаются большим многообразием фено-
типической изменчивости в окраске волосяного
покрова [25].

Однако несмотря на повышенный интерес к
монгольским популяциям коз их генетическая
структура и родственные связи изучены еще в не-
достаточной степени, и имеются лишь единич-
ные работы, посвященные этому вопросу. В част-
ности, оценку генетической близости между пя-
тью аборигенными популяциями коз Монголии
определяли по 12 полимофным белковым марке-
рам крови: трансферрину, амилазе, щелочной
фосфатазе, преальбумину-3, эстеразе D, α-глоби-

ну, β-глобину, пептидазе-B, тетразолиевой окси-
дазе, эстеразе-1, эстеразе-2 и каталазе. По резуль-
татам анализа было установлено, что, несмотря
на морфометрические различия, выявляемые у
местных коз в разных районах Монголии, гене-
тические межпопуляционные дистанции между
ними оказались очень близкими (D = 0.0002–
0.0038) [10].

Похожий результат был получен в работе
Tакахаши с соавт. [12] с использованием 10 мик-
росателлитных маркеров. В частности, было уста-
новлено, что несмотря на высокое генетическое
разнообразие в популяциях (оценка по ожидае-
мой гетерозиготности 0.719–0.746) дифференци-
ация между ними составила всего лишь 1.7% от
общей генетической изменчивости, что указывает
на относительную межпопуляционную однород-
ность и наличие интенсивного генного потока меж-
ду ними [12].

Известно, что межпопуляционные генетические
связи зависят, в первую очередь, от величины эф-
фективного потока генов между субпопуляциями
или подгруппами. И если интенсивность генного
потока между группами высока, он направлен на
гомогенизацию генетической изменчивости
между ними [26].

Это подтверждается и данными, полученными
в настоящей работе, согласно которым несме-

Рис. 3. Проекция особей исследуемых пород и популяций коз на плоскости двух координат по данным PCA-анализа.
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щенная ожидаемая гетерозиготность составляет у
рассматриваемых популяций монгольских коз
(0.673–0.784), а дифференциация между ними со-
ставила 3.5%.

То есть фактически монгольские популяции
коз до сих пор не дифференцированы до уровня
пород и имеют генетическую структуру, свойствен-
ную для неполностью одомашненных животных,
что является следствием как ведения традиционного
животноводства, так и очень короткой во времени
истории селекции [12].

Это хорошо заметно при сравнении монголь-
ских популяций с местными тувинскими козами,
которые подверглись неоднородной метисиза-
ции, соответственно ожидаемая гетерозиготность
исследованных нами тувинских популяций со-
ставила (0.734–0.751), а межпопуляционная диф-
ференциация – 9.6%.

Если говорить в целом, то у рассматриваемых в
настоящей работе средне- и центрально-азиатских
пород и аборигенных популяций пуховых коз уро-
вень гетерозиготности существенно не различался.

При этом с помощью метода главных компо-
нент были выявлены две основные группы коз, в
одной из которых были объединены преимуще-
ственно монгольские местные популяции коз, а
во второй – среднеазиатские породы. Популяции
тувинской местной козы разделились между со-
ответствующими группами.

Во многом объединяющим фактором, позво-
лившим сформировать относительно целостную
группу среднеазиатских коз, является то, что в со-
здании отдельных ее пород принимали участие
ангорские козы либо напрямую, как в случае с со-
ветской и таджиской шерстными породами, либо
опосредованно, как при выведении оренбургской
породы (скрещивание с козами придонской по-

Рис. 4. Популяционно-генетическая структура пород и популяций коз.
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роды коз). Отчасти этим же фактором можно объ-
яснить и промежуточное положение тувинских
популяций коз (прилитие крови ангорской и со-
ветской шерстной пород).

Например, ранее в работе монгольских и ав-
стралийских исследователей в ходе микросател-
литного анализа по сравнению генетического
сходства ангорской и кашемировой коз с мон-
гольскими шерстными козами наименьшее гене-
тическое расстояние отмечали у кашемировой
козы – 0.096, а наибольшее – у ангорской породы –
0.276 [11]. Причем при сравнении попарных гене-
тических дистанций ближе всего к ангорсой козе
была монгольская порода коз гоби гурван-сайхан
(0.192), которая, в свою очередь, была создана с
участием придонской породы [12].

В нашем случае при сравнении попарных ге-
нетических дистанций по FST оренбургская поро-
да коз ORB имеет больше сходств с MGL_SGOB
(0.02), чем с советской шерстной породой SOV_W
(0.03) (табл. 6), что предположительно свидетель-
ствует о ее изначальном родстве с центрально-
азиатской группой коз и прежде всего с монголь-
скими популяциями. В то время как тувинская
популяция коз СПК “Артыш” TUV_AR оказалась
генетически ближе советской шерстной породе
SOV_W (0.043), а также, наряду с монгольской
популяцией коз ульгий уулан, MGL_UVC (0.05) –
таджикской шерстной козе TAD_W (0.05), что явля-
ется результатом сравнительно недавнего прилития
к тувинским козам крови советской шерстной и ан-
горской коз. Причем близость к монгольским по-
пуляциям коз у тувинской козы СПК “Артыш”
TUV_AR оказалась больше (0.051–0.106), чем к ту-
винской козе СППК “Уургай” TUV_UUR (0.138).

Таким образом, в целом можно говорить о су-
ществовании корреляции генетических отноше-
ний между рассматриваемыми популяциями и
породами и их географическим распределением,
а полученные в исследовании результаты по гене-
тической структуре центрально-азиатских и сред-
неазиатских шерстных коз и их взаимоотношениям
могут иметь не только теоретическое, но и прак-
тическое значение для решения вопросов проис-
хождения, установления родства, распростране-
ния, а также сохранения генофондов пород и по-
пуляций коз.

Исследования выполнены при финансовой
поддержке РНФ в рамках проектов № 19-76-
20061 и 19-76-20006.

Все применимые международные, националь-
ные и/или институциональные принципы ухода
и использования животных были соблюдены.

Авторы заявляют, что у них нет конфликта ин-
тересов.
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Genetic Diversity and Philogeny of Fleece-Bearing Goats of Central and Middle Asia
S. V. Beketova, *, A. K. Piskunova, V. N. Voronkovaa, S. N. Petrovb, V. R. Kharzinovab, A. V. Dotsevb,

N. A. Zinovievab, M. I. Selionovac, and Yu. A. Stolpovskya
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Using microsatellite markers, genetic diversity, native suites, and gene drift of 3 breeds and 7 populations of
wool (down) goats of Central and Middle Asia were studied. The parameters of allelic and genetic diversity
of indigenous populations of Mongolian goats were obtained: Gurvan Egch, Darkhat, Burakh Zakhkhan,
Ulgiy Uulan, Altai Uulan, two populations of local Tyva goats, Soviet and Tajik wool goats and Orenburg
fleece-bearing goat. It is based on all the main groups in which the Mongolian native populations are repre-
sented, as well as the second Middle Asian breeds. At the same time, Mongolian goats are distinguished by
high intrapopulation diversity and a fairly low level of genetic differences between populations. In general, we
can talk about the existence of a correlation of genetic relations between populations and breeds of f leece-
bearing goats and their geographical distribution.

Keywords: f leece-bearing goats, microsatellites, genetic diversity, phylogeny, biogeography.
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