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ВВЕДЕНИЕ

Мировая тенденция индустриализации сель-
ского хозяйства несет в себе множество рисков. 
Один из них – это сокращение национальных 
генетических ресурсов или генофондов живот-
ных и растений (доктрина продовольственной 
безопасности РФ, 2010). Включение в мировое 
сельское хозяйство транснациональных жи-
вотноводческих индустрий создает опасность 
сокращения национальных генетических ресур-
сов сельскохозяйственных видов, зависимость 
от импорта продовольствия и селекционных до-
стижений, а также угрозу глобализации распро-
странения инфекций и скрытых генетических 
дефектов. Отсюда следует все возрастающая 
важность сохранения генофондов локальных 
сельскохозяйственных видов животных. 

Впервые вопрос о сохранении редких и 
исчезающих пород сельскохозяйственных жи-
вотных поднял отечественный генетик А.С. Се-
ребров ский (1928). Международное при-
знание проблемы датируется 1946 г., когда 
первая сессия Консультативного комитета по 
сельскому хозяй ству FAO (международная 
продовольственная и сельскохозяйственная 
организация Объединенных Наций) взяла на 
себя ответственность по оценке и консервации 
фонда животных и растений. Одно из значимых 
современных исследований данного вопроса 
было проведено в рамках рабочего семинара 
FAO/ILRI (ILRI, 1999) по идентификационным 
методологиям оценки ценности потенциальных 

генетических ресурсов животных (AnGR) и 
последующих инициатив ILRI (Программы по 
экономике сохранения и устойчивому исполь-
зованию – Economics of AnGR Conservation and 
Sustainable Use Programme).

В настоящее время проблемы контроля и 
управления породами сельскохозяйственных 
животных приобрели международное значение, 
поскольку затрагивают многие страны мира, 
особенно обладающие большой территорией, 
различными агроэкологическими и экономи-
ческими условиями. Cвидетельство тому – меж-
дународная конвенция о биоразнообразии, 
принятая на форуме «Повестка дня на XXI в.». 
В конвенции подчеркивается значение сохра-
нения и регионального использования генетиче-
ских ресурсов для провольственной безопасно-
сти планеты (Конвенция …, 2002). 

Сохранение генетических ресурсов местных 
пород животных мировое сообщество тесно 
связывает с биологизацией и устойчивым раз-
витием сельского хозяйства: необходимостью 
сохранения культурных традиций и агроэко-
ландшафтов в мире и его отдельных регионах, 
а также здоровьем нации и качеством жизни в 
целом. В научном мире аргументы в пользу со-
хранения генофонда локальных пород делятся 
на экономико-биологические, культурно-исто-
рические и научные. Последние связаны с ис-
следованиями в области генетики, физиологии, 
биохимии, иммунологии, морфологии и т. д. 
Изучение местных пород с древним происхож-
дением может вскрыть механизмы эволюции и 
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коэволюции, онтогенеза, поведения, естествен-
ного и искусственного отбора. 

Отдельные ученые и научные коллективы 
отмечали опасность все ускоряющегося про-
цесса эрозии генофонда и оскудения видового 
состава биосферы. Для того чтобы предотвра-
тить исчезновение видов, в том числе пород 
животных и сортов растений одомашненных 
видов, и сохранить возможность их восстанов-
ления или использования в будущем, началось 
формирование проектов по созданию хранилищ 
семян растений, соматических и половых кле-
ток различных животных и растений (Вепрен-
цев, Ротт, 1991; Алексанян, 2003; FAO, 2000, 
2009). Сегодня генные банки, преимущественно 
растений, имеют 140 стран мира; наиболее 
известный среди них международный аркти-
ческий генбанк на о. Шпицберген. Если гене-
тические ресурсы растений относительно легко 
сохраняются в генбанках, то задача сохранения 
ресурсов животноводства значительно более 
трудная, прежде всего из-за биологиче ских и 
технических условий.

В 2007 г. международное сообщество при-
няло первый план глобальных действий и Ин-
терлакенскую декларацию (ИД) о генетических 
ресурсах животных. ИД включает в себя 23 
стратегических приоритета, направленных на 
борьбу с эрозией генетического многообразия 
животных и устойчивое использование их 
генетических ресурсов (FAO, 2007). Наиболее 
полная информация о генетическом разнообра-
зии доместицированных видов на глобальном 
уровне собрана в базах данных FAO: DAD-IS и 
DAGRIS (http://fao.org/dad-is). На сегодняшний 
день известны данные о 7616 породах, из них 
6536 определены как местные, а 1080 – как 
трансграничные. Среди всех пород доместици-
рованных видов 38 % находятся вне зоны рис-
ка, 9 % исчезли, 20 % находятся в «состоянии 
опасности», т. е. численность самок находится 
в пределах 100–1000, а самцов 5–20 голов, не 
известно состояние у 36 % пород (FAO, 2010). 

Очевидно, для того чтобы сохранить породы 
животных, фундаментальным условием стано-
вится определение методов и принципов выяв-
ления их генетического своеобразия. Исследо-
вания генетической структуры локальных пород 
различных видов сельскохозяйственных живот-
ных с помощью популяционно-генетиче ских 

Генофонд – совокупность всех генов 
скрещивающейся популяции (в англоязычной 
литературе – gene pool). Термин «генофонд» 
введен А.С. Серебровским (1928 г.). Генети-
ческие ресурсы – генетическое разнообразие, 
которое сохраняется внутри вида, включая 
разнообразие на уровне ДНК. 

Генетические ресурсы сельскохозяй-
ственных животных – это породы, породные 
группы, популяции, сформированные в про-
цессе одомашнивания внутри каждого вида, 
используемого для производства продуктов 
питания, а также в сельском хозяйстве, вместе 
с их ближайшими дикими родственниками.

Понятие «Устойчивое развитие» введено 
в 1989 г. (sustainable development). Главный 
смысл этого термина заключается в обеспе-
чении такого развития, которое не ставит под 
угрозу жизнеобеспечение будущих поколений, 
природные системы, водные ресурсы, почву и 
живые организмы, т. е. все системы, от которых 
зависит жизнь на Земле. 

Впервые понятие о породе животных воз-
никло в XII в., когда человек стал сознательно 
прибегать к скрещиванию животных. Породой 
следует называть целостную группу животных 
одного вида, созданную трудом человека в 
определенных социально-экономических ус-
ловиях, имеющую общую историю развития 
и происхождения, общность к требованиям 
технологии производства и природным ус-
ловиям и отличающуюся от других пород 
характерными признаками продуктивности, 
экстерьера, интерьера и стойко передающую 
свои качества потомству. 

методов необходимы для создания генетически 
обоснованных программ по выявлению генети-
ческой изменчивости в целях дальнейшего со-
хранения и использования, в том числе для нужд 
как современного агропромышленного комп-
лекса, так и традиционного животновод ства. 
Мировой и отечественный опыт показывают, 
что потеря породного разнообразия оказывается 
не только утратой уникального и бесценного 
генетического разнообразия, но и сужением 
генетического потенциала, принципиально 
ограничивающего возможности селекционной 
работы, породообразовательного процесса в 
настоящем и будущем (Иванов, 1924, 1970; Се-
ребровский, 1928; Лобашев, 1954; Maijala, 1970; 
Глембоцкий, Копыловская, 1972; FAO/UNER, 
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воречили бы сохранению данной популяции, ее 
генотипической и фенотипической структуре. 
Наиболее общими критериями при сохранении 
локальных пород являются: жизнеспособность, 
адаптивность, состояние здоровья, воспроизво-
дительные способности, а также уникальный 
генетический полиморфизм на молекулярном 
и морфологическом уровнях.

При сохранении породы в качестве потен-
циального материала для последующего ис-
пользования в селекции необходимо сберечь 
весь ее генофонд, поскольку мы либо не зна-
ем, либо лишь предполагаем, какими именно 
генами или их сочетаниями определяются 
хозяйственно важные свойства породы, и тем 
более, что окажется полезным при появлении 
новых селекционных задач или при изменении 
технологических условий. 

На рис. 1 представлен результат работы 
международных экспертов Продовольственной 
организации ООН (ФАО), посвященной сохра-
нению и управлению генетическими ресурсами 
животных в отдельных государствах. 

СОСТОЯНИЕ ГЕНОФОНДОВ 
ДОМЕСТИЦИРОВАННЫХ ВИДОВ 
И ПОРОДООБРАЗОВАТЕЛЬНЫЕ 

ЦЕНТРЫ В РОССИЙСКОЙ ФЕДЕРАЦИИ

Основателем современных представлений о 
центрах доместикации растений и животных, 
зарождения аграрной цивилизации является 
Н.И. Вавилов. Он впервые определил как 
глобальную задачу необходимость мобилиза-
ции генетических ресурсов всех культурных 
растений и их сородичей для нужд селекции 
(Вавилов, 1935, 1965). В настоящее время на 
территории Российской Федерации разводится 
более 400 пород. Официально в МСХ РФ на 
01.01.2011 зарегистрировано 412 пород, 126 
типов, 162 кросса, 177 линий, относящихся к 
44 видам сельскохозяйственных животных – 
млекопитающих, птиц, рыб и насекомых (Госу-
дарственный реестр …, 2011).

Наибольшее число пород в виде на терри-
тории России зарегистрировано у собак (56 
пород), далее по убыванию: кур (53), лошадей 
(44), овец (44), рыб (36), крупного рогатого ско-
та (35), гусей (25), свиней (22), американских 
норок (15). Доля исконно российских пород, 

1981–2009; Жебровский и др., 1983; Simon, 
1984; Беляев, 1987; Bodo, 1989; Уханов и др., 
1993; Эрнст, Дмитриев, 1994; Алтухов, 1995; 
Столповский и др., 1997; Паронян, Прохоренко, 
2008; Петрини и др., 2012; FAO, 1984–2012).

КОНЦЕПЦИИ 
СОХРАНЕНИЯ ГЕНОФОНДОВ 

ДОМЕСТИЦИРОВАННЫХ ВИДОВ
 
Отсутствие фундаментальных знаний, стра-

тегий и законов о сохранении генетических 
ресурсов животных препятствует согласован-
ным действиям на региональном, федеральном 
и международном уровнях, формированию 
надежных и современных механизмов сохра-
нения и управления породным разнообразием 
и породообразовательным процессом в мире и 
Российской Федерации в частности.

Главными условиями устойчивого сохра-
нения национальных генетических ресурсов 
являются: наличие организационной структу-
ры, отвечающей за сохранение отечественного 
породного разнообразия, федеральных законов, 
программы о генофондах пород животных и 
сортов растений. К основным задачам отно-
сятся: проведение генетического мониторин-
га, каталогизация и паспортизация, создание 
компьютерных баз данных, генофондных и 
коллекционных хозяйств, генетических банков, 
генетико-селекционных планов сохранения и 
управления породами, а также учреждение зон 
традиционного аграрного хозяйствования.

Современная стратегия при селекции мест-
ных (локальных, аборигенных, эндемичных, 
национальных, аутохтонных) пород животных 
сводится к двум направлениям. 

1. Селекция на улучшение локальных пород 
с использованием различных вариантов скрещи-
вания с коммерческими (заводскими) породами: 
вводное (грединг и апгрединг), межпородное 
(фесткроссинг, беккросс), породно-линейное 
(топкроссинг) создание синтетических попу-
ляций планируемой кровности. 

2. Селекция, направленная на сохранение и 
поддержание генофонда породы с широкой из-
менчивостью. Основной метод при сохранении 
местных пород – чистопородное разведение. 
Критериями отбора в генофондном стаде (поро-
де) должны быть признаки, которые не проти-
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т. е. выведенных в России, среди общего коли-
чества разводимых в РФ (2010 г.) колеблется от 
27 % (куры) до 70 % (овцы, лошади) и 85–91 % 
(козы и карпы) (см. рис. 2). 

С 1990 г. по 2010 г. в России численность 
сельскохозяйственных животных уменьша-
лась. Так, поголовье крупного рогатого скота 
сократилось на 36 млн 21 тыс., или на 63,2 %, 
лошадей на 1 млн 269 тыс., или 49,5 %, свиней 
на 22 млн 151 тыс., или на 57,9 %, овец и коз на 

36 млн 651 тыс., или на 63 %, птицы на 322 млн, 
или на 49 %.

Снижение численности привело к сокраще-
нию породного разнообразия: исчезли как ма-
лочисленные ранее завезенные импортные, так 
и отечественные породы, а также повысилась 
вероятность генетической эрозии за счет сни-
жения внутри- и межпородного генетического 
разнообразия. 

Для выявления отечественных центров 
породообразования проанализировано проис-
хождение 198 пород российской селекции 33 
сельскохозяйственных видов, представленных 
в Государственном реестре селекционных до-
стижений, допущенных к использованию ФГУ 
«Государственная комиссия Российской Феде-
рации по испытанию и охране селекционных 
достижений» МСХ Российской Федерации. Это 
позволило оценить географические закономер-
ности распределения отечественных пород по 66 
регионам Российской Федерации (см. рис. 3). 

В результате анализа сформированных пород 
на территории Российской Федерации выделено 
5 основных центров с наибольшим количеством 
выведенных пород: 

− Северно-европейский (Ленинградская 
область);

Рис. 1. Информация, необходимая для определения стратегии контроля над генетическими ресурсами 
животных (ФАО, 2007).

Генетический банк или банк генов: 
1) набор генов определенного организма, 
полученных в составе рекомбинантных ДНК; 
2) коллекция клеточных культур, заморожен-
ной спермы, яйцеклеток, эмбрионов, ДНК и 
т. д., в наибольшей степени представляющая 
генотипы определенного вида и сохраняемая 
с этой целью. 

Два основных метода сохранения: 
ex situ  и in situ. Первый – криогенное хране-
ние спермы, ооцитов, эмбрионов, ДНК, а также 
животных, содержащихся в лабораторных ус-
ловиях или зоопарках. Второй – поддержание 
живущего поголовья локальных животных, 
главным образом в первоначальных условиях 
их среды обитания.
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− Центрально-европейский (Московская, 
Воронежская, Кировская области);

− Южно-европейский (Краснодарский, 
Ставропольский края, Ростовская область);

− Кавказский (Дагестан, кавказские респуб-
лики РФ);

− Западно-сибирский (Алтай и Тыва).

Уникальность российского генофонда 
местных пород обусловлена тем, что среди 33 
видов одомашненных животных 198 пород 
представлено породами российской селекции – 
около 2,5 % мирового породного разнообра-
зия. В настоящее время доля российских мест-
ных пород среди всех доместицированных 

Рис. 2. Соотношение российских (местных) и иностранных (международных) пород, зарегистрированных 
в Госреестре РФ (%), 2011 г.

Рис. 3. Центры породообразования в России на основании данных по 33 доместицированным 
видам животных.
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видов, разводимых в РФ, составляет 49 %, 
международных трансграничных – 51 %. 
Выявленные условные центры породообразо-
вания являются исторически сложившимися 
«точками роста и сохранения» как породного 
разнообразия, так и скрытой генетической 
изменчивости. 

МОНИТОРИНГ И УПРАВЛЕНИЕ 
ГЕНЕТИЧЕСКИМИ РЕСУРСАМИ 

ЖИВОТНЫХ

Сегодня нет достаточной информации от-
носительно истинного уровня генетической 
изменчивости внутри большинства видов до-
машних животных, что затрудняет определение 
генетической ценности многочисленных попу-
ляций, поиск центров «скрытой» генетической 
изменчивости, а также принятие научно обос-
нованных решений по сохранению внутри- и 
межпородной изменчивости среди генофондов 
пород доместицированных видов. К наиболее 

распространенным методам и способам мони-
торинга генетических ресурсов животных от-
носятся: а) зоометрический; б) селекционный; 
в) генетический; г) популяционный. 

Рис. 4. Разнообразие мастей сельскохозяйственных животных на примере эфиопских коз.

Местные (локальные) породы – породы, которые встречаются только в одной стране
Трансграничные породы – породы, которые встречаются более чем в одной стране. Они под-

разделяются на:
региональные трансграничные породы: трансграничные породы, которые встречаются только 

в одном из 7 регионов, определенных в SoW-AnGR;
международные трансграничные породы: трансграничные породы, которые встречаются в 

нескольких регионах по классификации SoW-AnGR.
Регионы по классификации SoW-AnGR: Африка, Азия, Европа и Кавказ, Латинская Америка 

и Карибский бассейн, Ближний и Средний Восток, Северная Америка, юго-западная часть Тихого 
океана (7 регионов).

Генетический мониторинг – долговре-
менное слежение за состоянием популяцион-
ных генофондов вида (породы), оценка и 
прогнозирование их динамики во времени и 
пространстве, определение пределов допу-
стимых изменений.

Генетическая изменчивость – изменчи-
вость, обусловленная взаимодействием и раз-
личным проявлением генетических факторов. 
Изменчивость в генетическом составе особей 
между породами и видами; наследуемая 
генетическая изменчивость внутри и между 
популяциями. 

Биохимические маркеры – маркеры 
определенного структурного гена, выявляе-
мые с помощью методов гистохимического 
окрашивания.
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Мониторинг генетической изменчивости 
занимает центральное место в проектах по со-
хранению пород одомашненных видов в течение 
длительного времени. Стада сельскохозяйствен-
ных животных обладают значительной изменчи-
востью. Морфологическая изменчивость (диск-
ретная и непрерывная) по масти, телосложению, 
росту, массе и т. п. характеризуется огромным 
размахом. Особенно это разнообразие заметно у 
локальных животных, у которых индивидуаль-
ная изменчивость очень высока (рис. 4).

Если исследования метрических признаков 
имели широкое распространение, то исследо-
вания фенотипической изменчивости (фенов) 
не так популярны в животноводстве, но ста-
новятся весьма актуальными в программах 
сохранения (FAO, 2007). Для учета и первич-
ного анализа генетически детерминированных 
альтернативных дискретных признаков (фенов) 
Н.В. Тимофеев-Ресовский, А.В. Яблоков (1973) 
предложили фенетический подход, который 
активно используется при изучении различных 
обитающих в природе видов, и может быть 
применен на сельскохозяйственных животных. 
Фены носогубного зеркала, краниологические, 
экстерьерные, окраски, этологические, био-
химические и т. п. позволяют оценить генети-
ческие особенности группы особей, выявить 
изменчивость популяции на различных уровнях, 
реконструировать микрофилогенез популяций 
(Фенетика …, 1988), что в конечном счете по-
могает эффективнее контролировать сохранение 
фенотипической и генетической структуры ге-
нофонда (Тимофеев-Ресовский, Яблоков, 1973, 
2009; Яблоков, 1980). 

Значительное количество данных по гене-
тической изменчивости сельскохозяйственных 
животных получено на молекулярном уровне. 
Выявлен полиморфизм поверхностных антиге-
нов эритроцитов, сывороточных белков и фер-
ментов тканей, эритроцитов (биохимические 
маркеры) и др. (Hunter et al., 1957; Nevo, 1987; 
Nevo, Beiles, 1989).

В настоящее время только у крупного рога-
того скота описано 13 эритроцитарных систем 
групп крови, только в одной В-системе разли-
чают около 1000 феногрупп, 17 полиморфных 
белков и ферментов сыворотки крови и 23 по-
лиморфных локуса в эритроцитах и лейкоцитах. 
Итого 40 полиморфных систем, не считая ло-

кусов главного комплекса гистосовместимости, 
белков молока, ферментов тканей, антигенов, 
белков, ферментов спермы, аллотипов сыворо-
точных гликопротеинов, иммуноглобулинов, 
полиморфизма ДНК (рис. 5).

Перечисленные полиморфные системы 
успешно применяли для генетической паспор-
тизации, контроля происхождения, при анализе 
генетической структуры и изменчивости попу-
ляции, оценке степени генетического сходства 
или различия пород, стад, линий животных, 
изучении их филогенеза (Сороковой и др., 
1976; Глазко, 1985; Букаров, 1995; Попов, Ива-
нов, 1999; Харченко, Глазко, 2006; Марзанов 
и др., 2008). 

Важно подчеркнуть, что информация о гене-
тической изменчивости существенна для разра-
ботки стратегий по оптимизации сохранения и 
использования генофондов животных. Принято 
считать, что новые молекулярные инструменты 
могут дать возможность идентифицировать 
гены, участвующие в формировании многих 
признаков, включая адаптивные признаки и 
полиморфизм, приводящий к функциональным 
генетическим вариантам (QTN – нуклеотиды 
количественных признаков – Quantitative Trait 
Nucleotides). Фенотипическое описание живот-
ных обеспечивает достаточно грубую оценку 
средних значений по функциональным вари-
антам генов, присутствующих у данных инди-
видуумов или популяций. При отсутствии для 
большинства пород надежных фенотипических 
и QTN данных, наиболее быстрой и рентабель-
ной оценкой генетического разнообразия явля-
ется генотипирование полиморфных участков 

Рис. 5. Изофермент фосфоглюкомутаза I (PGM-I) 
серого степного (украинского) скота. 

Фенотипы: 1 – BX; 2 – AB; 3 – AA; 4 – AA; 5 – ВХ; 6 – AB; 
7 – BB; 8 – AA.
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ДНК одновременно по многим локусам. Такой 
подход оказывается полезным при исследо-
вании происхождения доместицированных 
видов, их последующей миграции, так же, как 
при получении информации по эволюционным 
взаимосвязям между их различными группами 
(филогенетические деревья) и установления 
географических областей скрещиваний между 
популяциями, имеющими разное генетическое 
происхождение. 

В связи с вышесказанным мониторинг сель-
скохозяйственных популяций должен отвечать 
трем основным требованиям. Во-первых, спо-
собствовать сохранению качественного разно-
образия и структуры генофондов пород (попу-
ляций). Во-вторых, иметь дело с генетическими 
системами, данные по изменчивости которых 
можно использовать при подборе генотипов 
таким образом, чтобы добиться их репрезен-
тативности при минимальной численности. 
В-третьих, методы мониторинга должны допол-
нять друг друга, сочетать в себе относительную 
простоту и воспроизводимость с наибольшей 
результативностью.

Сочетания фенов, аллелей структурных 
генов, полилокусных спектров последова-
тельностей ДНК позволяют надежно диффе-
ренцировать породы, выделять породоспеци-
фические признаки, породоспецифические 
аллели структурных генов, отслеживать 
изменения генетического разнообразия во 
времени и пространстве. 

ДНК-МАРКЕРЫ В ПОПУЛЯЦИОННО-
ГЕНЕТИЧЕСКИХ ИССЛЕДОВАНИЯХ 

СЕЛЬСКОХОЗЯЙСТВЕННЫХ 
ЖИВОТНЫХ

Новый класс генетических маркеров появил-
ся в середине 80-х годов XX столетия после раз-
работки методов прямой оценки полиморфизма 
участков ДНК благодаря развитию методов 
выделения, клонирования и рестрикции генов. 
Решающую роль в становлении и развитии 
ДНК-маркеров сыграло открытие полимеразной 
цепной реакции (ПЦР – PCR). В популяционной 
генетике широкое использование получили 
методы прямого исследования полиморфизма 
различных участков ДНК. Совокупность этих 
методов, получивших название ДНК фингер-

принтинг, широко используется для решения 
задач в различных областях биологии. В ДНК 
фингерпринтинге предусматриваются две ос-
новные стратегии:

1) «классический» фингерпринтинг, осно-
ванный на ДНК гибридизации;

2) ПЦР-анализ, заключающийся в ампли-
фикации специфичных ДНК последователь-
ностей in vitro c помощью специфичных или 
неспецифичных олигонуклеотидов (праймеров) 
и термостабильной ДНК-полимеразы с после-
дующим электрофоретическим разделением 
амплифицированных фрагментов и определени-
ем молекулярного полиморфизма посредством 
различных методов окрашивания полученных 
ДНК фрагментов (Mullis, Faloona, 1987; Saiki 
et al., 1988).

Для оценки уровня полиморфизма генома, 
генетического разнообразия и паспортизации 
сельскохозяйственных животных используют 
мультилокусные и монолокусные ДНК-марке-
ры. К последним относятся микросателлиты и 
маркеры, основанные на тестировании одно-
нуклеотидных замен, в частности:

STS (меченый сайт последовательности – 
Sequence Tagged Site) является ДНК последо-
вательностью, которая встречается в геноме 
только один раз в известном месте. Они не 
обязательно бывают полиморфными и исполь-
зуются для построения физических карт.

Полимеразно-цепная реакция – метод 
получения большого числа копий (порядка 
миллиона) небольшого фрагмента матрич-
ной ДНК (размером от 5 до нескольких тысяч 
нуклеотидов).

ДНК-фингерпринтинг, или геномная 
дактилоскопия – идентификация на основе 
молекулярного генотипирования гипервариа-
бельных участков генома.

Генетический потенциал – в селекции 
сельскохозяйственных животных под данным 
термином подразумевают способность особи 
проявлять высокий уровень развития признака 
в благоприятных условиях среды.

Секвенирование – расшифровка нуклео-
тидных последовательностей ДНК. 

Генетический маркер – детерминирует 
фенотипический признак, используемый для 
генетического картирования и индивидуальной 
идентификации организмов или клеток.
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Микросателлиты или SSR (Simple Sequence 
Repeats), или STR (Simple Tandem Repeats) 
состоят из участков ДНК длиной в 2–6 нуклео-
тидов (пар оснований – п.о., или base pairs – 
bp), повторенных много раз по типу тандема 
(например CACACACACACACACA). Они 
распространены по всему эукариотическому 
геному. Полиморфизмы могут быть визуа-
лизированы на секвенирующем геле и при 
наличии автоматического ДНК секвенатора, 
позволяющего анализировать с высоким выхо-
дом большое количество образцов (Litt, Luty, 
1989). Микросателлиты гипервариабельны; они 
часто имеют десятки аллелей по одному локусу, 
отличающихся один от другого по количеству 
повторов. Они еще остаются маркерами выбора 
для изучения разнообразия, так же, как и для 
анализа происхождения и картирования локусов 
количественных признаков (QTL), хотя в насто-
ящее время микросателлиты могут быть замене-
ны в результате развития методов микроматриц 
(или чипов) для анализа SNP. ФАО опублико-
вала рекомендации по ряду микросателлитных 
локусов для их использования в целях изучения 
изменчивости главных сельскохозяйственных 
видов, которые были разработаны ISAG–FAO 
Консультативной группой по генетическому 
разнообразию животных (см. DAD-IS библио-
теку http://www.fao.org/dad-is/).

Минисателлиты обладают теми же характе-
ристиками, что и микросателлиты, но повторы 
по своей длине содержат от десяти до нескольких 
сотен пар оснований (bp). Микро- и минисател-
литы известны также, как VNTR (варьирующее 
количество тандемных повторов – Variable 
Number of Tandem Repeats).

Согласно принятому определению (Brookes, 
1999), SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms), 
это однонуклеотидные позиции в геномной 
ДНК, для которых в популяции имеются различ-
ные варианты последовательностей (аллели). 
SNP являются вариантами по одному нуклео-
тиду, которые не меняют общую длину ДНК по-
следовательности в этом регионе. SNP возника-
ют по всему геному. Они находятся в изобилии 
и представлены с частотой один SNP на каждые 
1000 п.о. в геноме человека. Большинство SNP 
локализуется в некодирующих областях и не 
имеют прямого влияния на фенотип индивиду-
ума. Однако некоторые SNP, располагающиеся 

в экспрессирующихся последовательностях 
или областях, влияющих на экспрессию генов 
(промоторы, энхансеры), могут индуцировать 
изменения в структуре белка или регуляции. 
Внедряя в практику животноводства ДНК-мар-
керы данного типа, можно проводить точную 
идентификацию генотипов животных, несущих 
желательные фенотипические особенности, и 
на их основе вести селекцию. Таким образом 
возможно более рационально использовать 
генетический потенциал сельскохозяйственных 
животных. 

Большинство известных на сегодня моле-
кулярно-генетических маркеров продуктив-
ности выявлено у крупного рогатого скота 
(КРС). Многие из них связаны с показателями 
молочной продуктивности. С помощью ПЦР-
ПДРФ, наиболее распространенного метода 
типирования SNP, анализируется полиморфизм 
генов: каппа-казеина (CSN3), пролактина (PRL), 
соматотропина (GH), бета-лактоглобулина 
(BLG), диацетил-глицерин О-ацилтрансферазы 
(DGAT1), гена рилизинг фактора (гипоталами-
ческого фактора транскрипции – PIT-1) и других 
генов у различных пород КРС. 

В Польше подобные работы проводились на 
черно-пестрой и джерсейской породах (Dybus et 
al., 2005; Komisarek, Dorynek, 2006), в Германии – 
на немецкой голштинской породе КРС (Kaupe 
et al., 2007), в Италии – на нескольких итальян-
ских породах (Fontanesi et al., 2007). В России 
изучается связь полиморфизма генов гормона 
роста и пролактина с содержанием жира в 
молоке (Лазебная и др., 2011), а также аллель-
ный полиморфизм гена каппа-казеина CSN3 
(Sulimova et al., 2007). В Индии исследовали 
местный скот по генам DGAT1 и ABCG2 (Tantia 
et al., 2006). Bos indicus был генотипирован в 
Бразилии по генам DGAT1 и LEP (Souza et al., 
2010). Подобные работы по генотипированию 
различных пород проводятся учеными других 
стран: Бельгии (Grisart et al., 2004), Иордании 
(Jawasreh et al., 2009), Ирана (Mohammadabadi et 
al., 2010), Словацкой Республики (Moravčíková 
et al., 2012), Турции (Akis Akad et al., 2012).

Ген лептина исследуют на взаимосвязь с 
мясной продуктивностью и репродуктивными 
показателями (Lusk, 2007; Sharifzadeh, Doosti, 
2012). Также в связи с ассоциацией с показа-
телями качества мяса у различных сельскохо-
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зяйственных животных изучаются гены RORC, 
SCD, GH, TG (Ward et al., 1998; Matsuhashi et 
al., 2011).

С помощью данного типа маркеров ведутся 
исследования широко распространенного за-
болевания КРС – комплексного порока позво-
ночника (CVM), проявление которого связано 
с миссенс-мутацией в гене SLC35A3 крупного 
рогатого скота, и BLAD-синдрома КРС, про-
являющегося при наличии точечной мутации 
в кодирующей части аутосомного гена CD 18 
(Kehrli et al., 1990; Kanael et al., 2005; Марзанов 
и др., 2013).

Изучается полиморфизм ДНК-маркеров и 
их влияние на показатели мясной продуктив-
ности у свиней различных пород. Изучаются 
гены гамма-субъединицы протеинкиназы A 
(PRKAG3), гипофизарного транскрипционного 
фактора (POU1F1), рецептора меланокортина 4 
(MC4R), инсулиноподобного фактора роста 2, 
гены наследственных заболеваний (Ryr1 и 
KPL2) (Kim et al., 2004; Song et al., 2005).

Значимым показателем при разведении 
сельскохозяйственных животных являются их 
репродуктивные качества, которые оценива-
ются генотипированием по гену ESR (Szreder, 
Zwierzchowski, 2004; Santana et al., 2006).

У овец породы австралийский меринос был 
выявлен однонуклеотидный полиморфизм на 
10-й хромосоме, коррелирующий с комолым 
фенотипом (Dominik et al., 2011).

С помощью другого метода детекции SNP – 
SSCP, эффективного, в частности, для поиска 
новых однонуклеотидных замен в ДНК, изу-
чался ген лептина у овец и азиатского буйвола 
(Barzehkar et al., 2009; Kale, Yadav, 2013). 

В 2004 г. в США стартовал проект по геном-
ной селекции крупного рогатого скота. С помо-
щью генетического анализатора Illumina был 
осуществлен ресиквенс геномов 392 животных 
14 пород КРС. В результате ресиквенса было 
выявлено 444792 SNPs, из которых отобрали 
54000 SNPs с высокой степенью детектирова-
ния. С 2007 г. началось практическое исполь-
зование SNP-чиповой технологии, после того 
как удалось сконструировать чип под названием 
SNP50 Bead Chip (Matukumalli et al., 2009). Так, 
с использованием вышеуказанного микрочипа 
был проведен анализ 14 пород лошадей и 18 
эволюционно родственных видов, было выяв-

лено более 54000 полиморфных SNP (McCue 
et al., 2012).

За последние пять лет опубликован обшир-
ный материал по геномной селекции (Wiggans 
et al., 2011; Dekkers, 2012). Мировой тренд – 
замена сущестствующих SNP-чипов на чипы, 
включающие каузальные SNP, что повысит 
точность и упростит методы геномной селекции 
(Bauer, 2011; Liu et al., 2013).

Среди мультилокусных ДНК-маркеров 
наиболее известны AFLP (Amplifi ed fragment 
length polymorphisms) и ISSR (Inter-Simple Se-
quence Repeat) (Zietkiewicz et al., 1994; Vos et al., 
1995). Микросателлитные последовательности 
окружают многие гены и могут быть использо-
ваны как якорные последовательности к этим 
генам. AFLP и ISSR маркеры не требуют пред-
варительного клонирования и секвенирования 
фрагментов для подбора праймеров, сочетают 
в себе высокую информативность, относитель-
ную простоту и оперативность анализа.

Использование мультилокусного межмик-
росателлитного анализа (ISSR-PCR) совместно 
с методом к-кластеризации популяционных 
структур стало основой для создания ряда 
тестов молекулярно-генетической экспертизы 
и исследования популяционной структуры 
доместицированных видов животных. С по-
мощью ISSR-маркеров показаны возможности 
анализа сходства и различия генофондов видов, 
пород (внутрипородных групп), их идентифика-
ции и наглядной оценки консолидированности, 
чистопородности и генеалогических связей 
(Столповский и др., 2010). 

На рис. 6 показаны полилокусные спектры 
ISSR маркеров с использованием двух прайме-
ров, (AG)9C и (GA)9C, у 9 отечественных пород 
крупного рогатого скота. 

Информацию о популяционных частотах 
фрагметов ДНК изученных пород можно ис-
пользовать в целях выяснения филогении пород. 
Согласно принципу популяционных систем, 
сформулированному в работах Ю.П. Алтухова 
и Ю.Г. Рычкова (1970), генетическое разнообра-
зие современных популяций соответствует не-
которой предковой «прапопуляции», генофонд 
которой можно условно назвать «протогено-
фондом». Для реконструкции протогенофонда 
предложено использовать усреднение частот 
генов по всем изученным популяциям. В со-
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Рис. 6. ISSR-фингерпринт 9 пород крупного рогатого скота.

1 – бестужевская; 2 – бурая швицкая (кавказский тип); 3 – голштинофризская; 4 – калмыцкая; 5 – костромская; 
6 – черно-пестрая; 7 – серый степной скот; 8 – ярославская; 9 – якутская.

Рис. 7. Полигоны, построенные на основании полиморфизма, выявленного по праймеру (AG)9C у 19 пород 
и одного селекционного типа крупного рогатого скота.
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ответствии с этим принципом был построен 
протогенофонд крупного рогатого скота, куда 
включены породы Bos taurus и Bos indicus.

На рис. 7 показаны полигоны изученных 
пород крупного рогатого скота, полученные 
на основании полиморфизма, выявленного по 
AG-ISSR маркерам. Из всех исследуемых попу-
ляций наибольшее сходство с протогенофондом 
имеют породы: фризская (0,015), черно-пестрая 
(0,015) и монгольская порода хогорого (0,016). 
Полученный результат соответствует филоге-
незу вышеуказанных пород.

Сравнительный анализ полиморфизма 
ISSR-маркеров позволил обнаружить группы 
фрагментов ДНК, дифференцирующие виды 
одомашненных животных (рис. 8). Совокуп-

Рис. 8. Межвидовые различия по ISSR-маркерам у 6 сельскохозяйственных видов.

Приведены результаты, полученные с помощью праймеров (AG)9C и (GA)9C.

ность выделенных фрагментов может рас-
сматриваться как ДНК «штрихкод» геномов 
шести видов доместицированных животных 
(верблюдов, коз, овец, свиней, яков, крупного 
рогатого скота), а также использоваться для 
описания генофондов видов, их внутривидо-
вого разнообразия. 

На основании данных по ISSR-маркерам 
с помощью программы Structure v2.2. была 
показана возможность для проведения клас-
теризации 6 одомашненных видов: верблюда 
(тувинский верблюд), козы (советская мясо-
шерстная порода), овцы (романовская), яка 
(тувинский сарлык), крупного рогатого скота 
(серая украинская), свиньи (дюрок), а также 4 
пород крупного рогатого скота (рис. 9) 
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Каждая особь представлена на гистограмме 
единственным вертикальным столбиком. Во 
всех случаях особь или группа животных после 
анализа Structure v2.2 присоединялась к попу-
ляционной структуре своего вида и породы. 
Предложенный метод оценки популяционной 
структуры имеет универсальный характер при 
условии выявления достаточно информативно-
го мультилокусного спектра ДНК-маркеров. 

На примере ISSR-фингерпринтинга пока-
зано, как можно использовать полилокусные 
ДНК-маркеры для молекулярно-генетиче-
ской экспертизы, оценки популяционной 
структуры, идентификации, установления 
сходства и сохранения генофондов домести-
цированных видов животных. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Сохранение и управление биоразнообрази-
ем, в том числе генофондами одомашненных 
видов, требует системного контроля определен-
ных популяционно-генетических параметров. 
На примере сельскохозяйственных животных 
показан алгоритм действий для анализа меж- и 
внутрипопуляционной генетической изменчи-
вости, который позволяет осуществлять: 

− проведение молекулярно-генетической 
экспертизы по видовой и породной принадлеж-
ности животных;

− определение характеристик генетических 
структур породы, популяции: их однородно-
сти, консолидированности, «чистоты», а также 
соответствия отдельных особей генофонду 
породы;

− выявление совокупности животных, наи-
более близких как к «прагенофонду», так и к 
современному генофонду породы;

− определение генеалогических связей 
между популяциями, оценка их внутри- и меж-
популяционных взаимоотношений;

− проведение генетической оценки для раз-
личных признаков продуктивности.

Сохранение многообразия пород, внутри-
породной генетической изменчивости сельско-
хозяйственных животных связано с проблемой 
продовольственной безопасности как отдельного 
государства, так и всего мира в целом. На совре-
менном этапе развития общества формируется 
международная система защиты, контроля, ис-
следования и управления ресурсами генофондов 
доместицированных видов животных. Потеря 
генетического разнообразия и снижение адап-
тивной пластичности – два краеугольных камня 

Рис. 9. Результаты анализа генофондов на основе популяционно-статистической обработки данных ISSR-
фингерпринтинга с использованием программы Structure v2.2. 

а – на межвидовом уровне, для 5 доместицированных видов животных; б – на межпородном уровне, для 4 пород 
крупного рогатого скота.
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при сохранении локальных пород животных. 
Теоретическое и практическое решение этой 
научно-социальной проблемы связано с необ-
ходимостью использования методов различных 
научных дисциплин, от молекулярной и попу-
ляционной генетики до зоотехнии геномной и 
традиционной селекции.
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