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Полный митохондриальный геном овец представляет собой кольцевую молекулу ДНК
(мтДНК) размером » 16600 п.о., состоящую из 13 белок-кодирующих генов (ND1-6, ND4L,
COX1-3, CYTB, ATP6 и ATP8 ), 22 генов тРНК, 2 генов рРНК (12s и 16s) и контрольной
области (D-петля) [2]. МтДНК кодирует ключевые белки, связанные с процессом окисли-
тельного фосфолирования. Дефекты в мтДНК служат причиной тяжелых заболеваний,
влияющих на выживаемость потомства [1]. Так же, важно отметить, что исследование
митохондриальной ДНК является одним из высокоэффективных подходов к оценке гене-
тического разнообразия. В настоящее время анализ мтДНК используется при диагностике
митохондриальных заболеваний, изучении эволюционных процессов в животноводстве и в
генеалогических исследованиях. Изучение полиморфизма мтДНК осуществляется на ос-
нове данных полногеномного анализа, полученных с помощью секвенирования. В связи с
этим, целью работы стало изучение генетического полиморфизма у овец российских пород
на основе исследования полной нуклеотидной последовательности мтДНК. Разработка и
апробация системы проводилась на овцах романовской (n= 20), карачаевской (n= 15),
куйбышевской (n=15), цигайской (n=15) и русской длинношерстной (n=16) пород. Для
определения температуры отжига фрагментов осуществлялась постановка ПЦР-градиен-
та на амплификаторе T100 Thermal Cycler (Bio-Rad Laboratories Inc., США). Для очист-
ки ПЦР продуктов из агарозных гелей использовали наборы реагентов «QIAquick Gel
Extraction Kit» (Qiagen) и Monarch (New England Biolab). Нуклеотидную последователь-
ность полной мтДНК определяли методом секвенирования на молекулярных кластерах с
использованием флуоресцентно меченых зондов на секвенаторе MiSeq (Illumina, США).
После выравнивания на основе полученных сиквенсов были построены филогенетические
деревья, определено гаплотипическое и нуклеотидное разнообразие в изучаемой выборке
овец. Анализируемые особи принадлежали к гаплогруппам А и B, что в целом соответ-
ствует данным, полученным Tapio c соавторами [3] на основе анализа полиморфизма D-
петли у представителей восточно-европейских пород овец. Исследование будет продолже-
но на увеличенных выборках с привлечением более широкого спектра локальных пород
овец, обитающих на территории России и стран СНГ.

При выполнении исследований было использовано оборудование ЦКП «Биоресурсы и
биоинженерия сельскохозяйственных животных» ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л. К. Эрн-
ста. Работа проведена в рамках задания Министерства науки и высшего образования
РФ (тема № 0445-2019-0024).
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