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Аннотация. В настоящее время известно более 1000 аборигенных пород крупного рогатого скота, которые 
хо рошо приспособлены к местным условиям среды благодаря длительной адаптации и селекции. Крайне ак-
туально выявление генетических вариантов, контролирующих адаптацию местного скота, для переноса этих 
вариантов в геномы высокопродуктивных глобальных пород. Исследования отдельных популяций внутри од-
ной породы с помощью микросателлитных маркеров позволяют оценить их генетическое разнообразие, род-
ственные взаимоотношения и перспективы их использования для улучшения породы. Черно-пестрая порода – 
наиболее массовая порода крупного рогатого скота молочного направления на территории России. Однако 
имеются лишь единичные работы, посвященные изучению генетического разнообразия местных популяций 
этой породы в отдельных областях России. Целью работы являются: анализ генетического разнообразия по-
пуляций черно-пестрого скота Новосибирской области и их сравнение с другими российскими популяциями; 
идентификация популяций, существенно отличающихся от всех остальных, для их дальнейшего использова-
ния в программах по сохранению генетического разнообразия отечественной черно-пестрой породы. Об-
разцы ДНК от 4788 животных черно-пестрой породы из шести племенных хозяйств Новосибирской области 
были исследованы по 11 микросателлитным маркерам. Значения всех показателей генетической изменчиво-
сти достоверно не различались между отдельными популяциями. Приватные аллели были обнаружены в пяти 
популя циях из шести. В пяти популяциях коэффициент инбридинга FIS был достоверно ниже нуля, что говорит 
об избытке гетерозигот. Результаты теста распределения по популяциям, анализа методом главных компонент, 
анализа показателей FST и DEST, а также кластерного и филогенетического анализов свидетельствуют о гене-
тической обособленности двух популяций от всех остальных. Таким образом, параметры генетического раз-
нообразия исследованных нами шести популяций черно-пестрого скота Новосибирской области существенно 
не отличаются от других российских популяций данной породы. В большинстве этих хозяйств наблюдается из-
быток гетерозигот, что говорит о низкой степени инбридинга. При разработке мероприятий, направленных на 
сохранение генетического разнообразия отечественного черно-пестрого скота, мы рекомендуем использовать 
животных из двух популяций, которые по генетическим характеристикам существенно отличаются от других.
Ключевые слова: крупный рогатый скот; черно-пестрая порода; Новосибирская область; микросателлит; гене-
тическое разнообразие; сохранение биоразнообразия.
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Abstract. There are currently over a thousand indigenous cattle breeds well adapted to local habitat conditions thanks 
to their long history of evolution and breeding. Identification of the genetic variations controlling the adaptation of 
local cattle breeds for their further introduction into the genome of highly productive global breeds is a matter of great 
relevance. Studying individual populations of the same breed with the use of microsatellite markers makes it possible 
to assess their genetic diversity, relationships, and breed improvement potential. Although the Black Pied breed is the 
most common dairy cattle breed in Russia, there are only a few studies on genetic diversity in local Black Pied popula-
tions in some Russian regions. The goal of the present study was to analyze the genetic diversity in Black Pied cattle 
populations in the Novosibirsk Region and compare them with other Russian populations; to identify significantly di-
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vergent populations with a view to preserving them under the programs aimed at maintaining the genetic diversity of 
the domestic Black Pied breed. DNA samples from 4788 animals of the Black Pied breed from six breeding enterprises 
in the Novosibirsk Region have been studied using 11 microsatellite markers. No significant differences in genetic 
variability parameters were found between individual populations. Private alleles have been identified in five out of 
six populations. Five populations have shown inbreeding coefficient values (FIS) below zero, which indicates hete-
rozygosity excess. The population distribution test, principal component analysis, FST and DEST values, cluster analysis, 
and phylogenetic analysis have revealed two populations genetically distinct from the others. Essentially, the genetic 
diversity parameters of the six studied Black Pied cattle populations from the Novosibirsk Region show no significant 
differences from other Russian populations of the breed. Excess heterozygosity is observed in most breeding enter-
prises, which is a sign of a low inbreeding rate. To maintain the genetic diversity of the Russian Black Pied cattle, we 
recommend focusing on the two populations with significant genetic distinctions from the others.
Key words: cattle; Black Pied breed; Novosibirsk Region; microsatellite; genetic diversity; diversity preservation.
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Введение
Известно более 1000 аборигенных пород крупного рогато-
го скота, хорошо приспособленных к условиям окружаю
щей среды благодаря длительной адаптации и селекции 
(Buchanan, Lenstra, 2015). Эти породы имеют большую 
экономическую, научную и культурноисторическую цен
ность (Столповский, ЗахаровГезехус, 2017). При этом во 
всем мире активно идет экономически обусловленный 
про цесс вытеснения локальных пород и замещения их не-
сколькими высокопродуктивными глобальными породами 
(Столповский, 2013). Однако, как правило, эти породы 
плохо адаптируются к местным условиям обитания и не 
показывают в полной мере своих выдающихся свойств 
(Мохов, Шабалина, 2011). Поэтому крайне актуально вы-
явление генетических вариантов, которые контролируют 
адаптацию местных пород к их среде обитания, для пере-
носа их в геномы высокопроизводительных пород (Madan, 
2005). Это позволит создавать новые породы, сочетающие 
в себе выдающиеся производительные качества и адапта-
цию для обитания в различных географических районах. 
Например, недавно у якутского скота нами была обна
ружена мутация H100Q в гене NRAP, которая, повидимо
му, влияет на его адаптацию к экстремально холодным 
условиям обитания (Buggiotti et al., 2021). Эффективность 
та кого подхода возрастает в связи с обнадеживающими 
результатами внедрения в животноводство технологии 
геномного редактирования CRISPR/Cas (Bevacqua et al., 
2016; Ikeda et al., 2017).

На территории России чернопестрая порода – наибо-
лее массовая порода крупного рогатого скота молочного 
направления (Справочник…, 2013). В настоящее время в 
Сибирском регионе проводится интенсивная селекцион-
ная работа с четырьмя утвержденными внутрипородными 
типами чернопестрого скота (ирменский, приобский, 
красноярский, прибайкальский), которые хорошо при-
способлены к экстремальным климатическим условиям 
и местным кормам (Клименок и др., 2014). Недавно ме то
дом сложного воспроизводительного скрещивания коров 
чернопестрой породы с голштинскими быкамипроизво-
дителями в 12 хозяйствахоригинаторах Западной и Вос-
точной Сибири была выведена новая высокопродуктивная 
порода молочного направления Сибирячка (Яранцева и 
др., 2019).

Высокополиморфные микросателлитные локусы ши-
роко используют в качестве генетических маркеров в 
популяционной и природоохранной генетике, для иден-
тификации родства и других целей (Guichoux et al., 2011; 
Städele, Vigilant, 2016; Галинская и др., 2019). В частности, 
микросателлиты применяют для анализа происхождения 
и филогенетических связей местных пород крупного ро-
гатого скота (Olschewsky, Hinrichs, 2021). Исследования 
отдельных популяций внутри одной породы позволяют 
оценить их генетическое разнообразие, родственные взаи
моотношения и перспективы их использования для улуч-
шения породы (Zsolnai et al., 2014; Agung et al., 2016; Szucs 
et al., 2019). Однако имеются лишь единичные работы, по  
священные изучению генетического разнообразия мест-
ных популяций чернопестрой породы в отдельных об-
ластях России (Смарагдов, 2018; Модоров и др., 2021). 
Новосибирская область в этом отношении остается не-
изученной.

Цель настоящей работы – анализ генетического раз-
нообразия шести популяций чернопестрого скота Ново-
сибирской области и их сравнение с другими россий-
скими популяциями, а также идентификация популяций, 
существенно отличающихся от всех остальных, для ис-
пользования в программах по сохранению генетического 
разнообразия отечественной чернопестрой породы.

Материалы и методы
Материалом для исследования служили образцы крови от 
4788 животных чернопестрой породы крупного рогатого 
скота обоего пола из шести племенных хозяйств Новоси-
бирской области (далее обозначены как популяции A–F). 
Для анализа структуры популяций и филогенетических 
отношений в качестве контроля использовали данные 
голштинской породы крупного рогатого скота (далее обо
значена как популяция HOL) (van de Goor et al., 2011).

Тотальную ДНК выделяли с помощью реагента COrDIS 
SPRINT (ООО «Гордиз», Москва, Россия) в соответствии 
с рекомендациями производителя. Полимеразную цеп-
ную реакцию 11 микросателлитных маркеров (ETH3, 
INRA023, TGLA227, TGLA126, TGLA122, SPS115, 
ETH225, BM2113, BM1824, ETH10, BM1818) проводили с 
применением набора реагентов COrDIS Cattle (ООО «Гор-
диз») по протоколу фирмыизготовителя. Фрагментный 
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анализ амплификатов выполняли с использованием авто-
матического генетического анализатора «НАНОФОР05» 
(ООО «Синтол», Москва, Россия). Размеры микросател-
литных ДНКмаркеров определяли с помощью программы 
GeneMapper Software 5 (Thermo Fisher Scientific, США).

Показатели генетического разнообразия, Fстатистики, 
тест распределения по популяциям, а также достоверность 
отклонения распределения генотипов от ожидаемого по 
равновесию Харди–Вайнберга вычисляли с применением 
пакета программ GenAlEx 6.5 (Peakall, Smouse, 2012). 
Аллельное обогащение (Allelic Richness, AR) вычисляли 
с использованием алгоритма «разряжения» (rarefaction) 
в программе HPRare (Kalinowski, 2005). Попарные зна
чения индекса фиксации, FST, а также проверку досто-
верности отличий от нуля коэффициента фиксации, FIS, 
проводили методом бутстрэпанализа с коррекцией на 
множественные сравнения в программе FSTAT (Goudet, 
2003). Кластерный анализ выполняли с помощью про-
граммы STRUCTURE (Hubisz et al., 2009). Достоверность 
различий показателей между отдельными популяциями 
оценивали посредством критерия Стьюдента или однофак-
торного дисперсионного анализа с последующим post hoc  
тестом по Бонферрони с использованием пакета Statistica 
версии 8.0.

Филогенетическое дерево было построено с примене-
нием метода попарного внутригруппового невзвешен-
ного среднего арифметического (UPGMA) на основании 
генетических дистанций Нея с помощью программы 
POPTREE2 (Takezaki et al., 2010). Статистическую надеж
ность филогенетического дерева оценивали с использова-
нием бутстрэпанализа для 1000 реплик (Szucs et al., 2019). 
Достоверными считали узлы, превышающие порог 70 
(Лукашов, 2009).

Результаты
Данные анализа генетической изменчивости популяций 
чернопестрой породы крупного рогатого скота Новоси
бирской области представлены в табл. 1. Все микроса-
теллитные локусы оказались высокополиморфными и 
в целом содержали 105 аллелей. Среднее число аллелей 
на локус составляло 7.606, эффективное число аллелей 
на локус – 3.604. Наблюдаемая гетерозиготность (0.729) 
достоверно не отличалась от ожидаемой (0.694). 

Попарные сравнения генетических различий между хо-
зяйствами с помощью точного теста Фишера в программе 
Genepop показали, что все хозяйства можно рассматривать 
как отдельные популяции, достоверно различающиеся 
друг от друга (Приложение 1)1. Параметры генетической 
изменчивости в отдельных популяциях приведены в 
табл. 2. Максимальное (8.455) число аллелей на локус 
было в популяции А, минимальное (6.273) – в популя  
ции В. Аллельное обогащение и среднее число эффектив-
ных аллелей между популяциями варьировали в пре де  
лах 6.087 (C) – 6.863 (F) и 3.437 (B) – 3.873 (D) соответ-
ственно. Наблюдаемая и ожидаемая гетерозиготность – в 
пределах от 0.701 (F) до 0.755 (B) и от 0.682 (C) до 
0.714 (D) соот ветственно. Значения всех перечисленных 
выше показателей достоверно не различались между от-
дельными популяциями. 

Приватные, т. е. уникальные аллели, характерные толь
ко для данной популяции животных, были обнаружены 
в пяти популяциях из шести. В популяциях А–Е коэф-
фициент инбридинга FIS был достоверно ниже нуля. 
Именно в этих популяциях нами выявлены достоверные 
отклонения распределения генотипов отдельных локусов 
1 Приложения 1–4 см. по адресу: 
http://www.bionet.nsc.ru/vogis/download/pict-2021-25/appx14.pdf

Таблица 1. Параметры генетической изменчивости микросателлитных локусов у черно-пестрой породы  
крупного рогатого скота Новосибирской области (N = 4788)

Локус    NA NE HO HE Приватные аллели*

BM1818    7.000 ± 0.447 2.658 ± 0.040 0.648 ± 0.011 0.623 ± 0.005 –

BM1824    5.833 ± 0.307 3.321 ± 0.259 0.726 ± 0.021 0.690 ± 0.024 185

BM2113    7.500 ± 0.500 4.212 ± 0.087 0.808 ± 0.009 0.762 ± 0.005 153

ETH3    7.333 ± 0.333 3.047 ± 0.124 0.733 ± 0.023 0.669 ± 0.013 –

ETH10    8.000 ± 0.258 3.905 ± 0.129 0.777 ± 0.009 0.743 ± 0.009 –

ETH225    6.667 ± 0.333 3.031 ± 0.151 0.681 ± 0.017 0.666 ± 0.015 –

TGLA122 12.833 ± 1.195 5.760 ± 0.165 0.879 ± 0.020 0.826 ± 0.005 139, 145, 179

TGLA126    5.333 ± 0.211 2.348 ± 0.045 0.569 ± 0.006 0.573 ± 0.008 113, 125

TGLA227    9.667 ± 0.211 5.324 ± 0.262 0.864 ± 0.010 0.810 ± 0.009 95, 101

INRA023    7.167 ± 0.477 3.876 ± 0.098 0.776 ± 0.010 0.741 ± 0.006 198, 216

SPS115    6.333 ± 0.211 2.160 ± 0.058 0.554 ± 0.017 0.535 ± 0.013 –

Среднее    7.606 ± 0.281 3.604 ± 0.143 0.729 ± 0.013 0.694 ± 0.011 –

Примечание. Здесь и далее показатель приводится в виде M ± m, где M – среднее арифметическое; m – стандартная ошибка; NA – среднее число алле-
лей на локус; NE – число эффективных аллелей на локус; HO – наблюдаемая гетерозиготность; HE – ожидаемая гетерозиготность; * уникальные аллели, 
характерные только для определенной популяции.

http://www.bionet.nsc.ru/vogis/download/pict-2021-25/appx14.pdf
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от равновесия Харди–Вайнберга (Приложение 2). При 
этом наибольшее число (6) таких локусов наблюдалось 
в популяциях А и D. Распределение генотипов локусов 
ETH225 и TGLA126 соответствовало равновесию Харди–
Вайнберга во всех исследованных популяциях.

При проведении теста распределения по популяциям 
в среднем 45.7 % животных были приписаны правильно 
(Приложение 3). Однако для популяции В этот показатель 
составлял 70.8 %, что свидетельствует о значительном 
отличии этой популяции от всех остальных. Анализ зна-
чений FST с помощью метода главных компонент показал, 
что популяция B существенно отличалась от всех осталь-
ных при разделении по первой компоненте, которая от-
ражала 36.73 % генетической изменчивости всего массива 
данных (рис. 1). При разделении по второй компоненте, 
которая отвечала за 27.61 % генетической изменчивости, 
из общего массива выделялась популяция D.

Наибольшая степень генетической дифференциации 
как по показателю индекса аллельной дифференциации 
Джоста, так и по индексу фиксации FST наблюдалась 
между популяциями B и D (Приложение 4). Наиболее 
близкими по обоим показателям оказались популяции 
А и С.

Результаты анализа с помощью алгоритма генетиче-
ской кластеризации в программе STRUCTURE при k = 2 
сви детельствовали о распределении популяций черно
пестрой и голштинской пород между двумя различными 
кластерами (табл. 3). При этом животные голштинской 
породы имели наибольшие значения коэффициента подо
бия Q в одном из кластеров. Значения этого коэффициента 
для всех популяций чернопестрого скота, за исключе
нием D, были достоверно ниже по сравнению с голштин-
ской породой.

На филогенетическом дереве, построенном методом 
UPGMA, на основании генетических дистанций Нея по
пуляции B и D находились на отдельных ветвях с высоким 

Таблица 2. Параметры генетического разнообразия микросателлитных локусов  
в отдельных популяциях черно-пестрой породы крупного рогатого скота Новосибирской области

Показатель Популяция

А B C D E F

Число животных 2408 65 1065 630 459 161

Число аллелей (NA) 8.455 ± 0.835 6.273 ± 0.524 8.000 ± 1.000 7.818 ± 0.536 7.455 ± 0.562 7.636 ± 0.472

Аллельное обогащение (AR) 6.452 ± 0.422 6.273 ± 0.524 6.087 ± 0.474 6.650 ± 0.409 6.450 ± 0.393 6.863 ± 0.438

Число эффективных аллелей (NE) 3.611 ± 0.368 3.437 ± 0.340 3.457 ± 0.350 3.873 ± 0.375 3.587 ± 0.325 3.658 ± 0.408

Число приватных аллелей 4 0 3 1 2 1

Число животных с одним и более 
приватным аллелем

6 0 7 1 5 1

Наблюдаемая гетерозиготность (HO) 0.724 ± 0.035 0.755 ± 0.035 0.706 ± 0.035 0.749 ± 0.034 0.737 ± 0.032 0.701 ± 0.030

Ожидаемая гетерозиготность (HE) 0.692 ± 0.032 0.683 ± 0.027 0.682 ± 0.030 0.714 ± 0.030 0.699 ± 0.026 0.696 ± 0.029

Коэффициент инбридинга (FIS) –0.046 ± 0.011* –0.103 ± 0.016* –0.032 ± 0.010* –0.047 ± 0.010* –0.052 ± 0.016* –0.007 ± 0.014

* Значение индекса фиксации достоверно ( p < 0.05) отличается от нуля.
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B
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1 
%
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Рис. 1. Результаты анализа значений индекса фиксации FST методом 
главных компонент. 
По осям приведен процент объясненной дисперсии. 

Таблица 3. Результаты кластерного анализа популяций 
черно-пестрой (A–F) и голштинской (HOL) пород

Популяция Коэффициент подобия Q N

A 0.456 ± 0.004* 2408

B 0.507 ± 0.019* 65

C 0.481 ± 0.005* 1065

D 0.604 ± 0.007 630

E 0.549 ± 0.008* 459

F 0.551 ± 0.013* 161

HOL 0.622 ± 0.009 254

Примечание. Приведено значение коэффициента подобия Q (Pritchard 
et al., 2000), рассчитанного для числа кластеров k = 2 (Q1 и Q2). Данные по 
голштинской породе взяты из работы (van de Goor et al., 2011). *p < 0.001 
в результате попарного сравнения по критерию Стьюдента с популя- 
цией HOL.
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уровнем статистической надежности (рис. 2). Все ос
тальные популяции, включая контрольную выборку гол-
штинской породы, формировали единый кластер.

Обсуждение
При анализе 11 микросателлитных локусов во всей вы-
борке чернопестрой породы крупного рогатого скота 
Новосибирской области нами установлено 105 аллелей. 
Это значение несколько ниже оценки, полученной при 
исследовании 13 224 особей голштинизированного черно
пестрого скота Свердловской области (Модоров и др., 
2021). В 15 локусах, в том числе использованных нами 
микросателлитов, авторы обнаружили 164 аллеля, но при 
этом частота встречаемости 38 из них составляла менее 
0.1 %. С другой стороны, исследование 76 животных 
голштинофризской породы из Польши с применением 
сходного набора локусов (совпадали 10 маркеров из 11) 
выявило в сумме 76 аллелей (Radko et al., 2005). Наблю-
даемые расхождения могут быть связаны с размером вы-
борки и/или числом использованных микросателлитных 
локусов.

Локус TGLA122 характеризовался наибольшим сред
ним количеством аллелей на локус (12.833). Сходный по
казатель по данному локусу (14 аллелей) был найден при 
исследовании чернопестрой породы в Псковской облас
ти (Аржанкова и др., 2015). Наименьшее (5.333) среднее 
количество аллелей на локус обнаружено нами в локусе 
TGLA126. Это значение хорошо совпадает с аналогичным 
параметром у чернопестрой породы в Свердловской об-
ласти (7 аллелей, из них 2 аллеля с частотой менее 0.1 %) 
(Модоров и др., 2021). Наибольшее (5.760) и наименьшее 
(2.160) число эффективных аллелей было найдено нами 
в локусах TGLA122 и SPS115, что также хорошо соответ-
ствует результатам М.В. Модорова с коллегами (2021). 
Полученные нами значения наблюдаемой и ожидаемой 
гетерозиготности (0.729 и 0.694) практически идентичны 
оценкам, сделанным для чернопестрого скота в Сверд-
ловской области (0.73 и 0.72) (Модоров и др., 2021), но 
несколько ниже оценок при исследовании быковпроиз-
водителей этой же породы (0.779 и 0.751) (Зиновьева и 
др., 2015).

Известно, что случайно выбранных из популяции 
25–30 особей достаточно для надежной оценки частот 
ал лелей, ожидаемой гетерозиготности и генетических рас

стояний (Hale et al., 2012). Размеры выборок в нашем ис-
следовании значительно превосходили этот порог. Ана лиз 
с помощью точного теста Фишера показал, что все шесть 
исследованных выборок можно считать отдельными по
пуляциями (см. Приложение 1), что позволило нам пе
рейти к более детальному анализу генетических различий 
между ними. 

Число эффективных аллелей, аллельное обогащение, 
на блюдаемую и ожидаемую гетерозиготность широко ис-
пользуют для оценки генетического разнообразия между 
популяциями, поскольку эти параметры не зависят от чис  
ленности выборок (Leberg et al., 2002; Галинская и др., 
2019). В нашем исследовании эти показатели достоверно 
не различались между изученными популяциями (см. 
табл. 2). Повидимому, все исследованные хозяйства в 
селекционноплеменной работе использовали спермопро
дукцию из сходных источников. 

Наши результаты хорошо согласуются с исследовани
ем 29 стад голштинизированного чернопестрого скота 
на территории Свердловской области, в котором 27 стад 
статистически значимо не различались по значениям 
генетической дифференциации (Модоров и др., 2021). 
К сожалению, в работах по мониторингу популяций круп-
ного рогатого скота с применением микросателлитных 
маркеров внутри одной породы исследователи, как прави-
ло, не используют статистические методы для сравнения 
показателей генетического разнообразия (Глинская, 2013; 
Кузнецов, 2014; Zsolnai et al., 2014; Agung et al., 2016; 
Szucs et al., 2019). Приватные аллели были обнаружены 
нами во всех изученных популяциях, кроме популяции В. 
Вероятно, это связано с наименьшей численностью жи-
вотных в этой популяции (N = 65). По этому показателю 
популяции чернопестрой породы Новосибирской области 
значительно превосходили чернопестрый скот Республи-
ки Беларусь, в которой приватные аллели были выявлены 
только в трех из девяти популяций (Глинская, 2013). 

Известно, что FIS, коэффициент инбридинга особей в 
субпопуляциях, может указывать на редукцию гетеро-
зиготности изза неслучайного спаривания (Кузнецов, 
2014). При FIS > 0 имеет место дефицит гетерозиготных 
особей (родственное спаривание), при FIS < 0 – избыток 
гетерозигот (неродственное спаривание), при FIS = 0 − 
случайное спаривание (соответствие распределению Хар
ди–Вайнберга). В нашем исследовании в большинстве 
популяций (А–Е) значения FIS были существенно ниже 
нуля, что говорит об избытке гетерозигот. Действительно, 
в популяци ях А–Е нами были обнаружены достоверные 
отклонения распределения генотипов отдельных локусов 
от равновесия Харди–Вайнберга (см. Приложение 2), что 
хорошо согласуется с приведенным выше результатом. 
Наиболее вероятная причина наблюдаемого эффекта – 
применение в этих хозяйствах системы спаривания, на
правленной на снижение инбридинга (аутбридинг, дис-
ассортативное спаривание и т. д.) (Кузнецов, 2014), хотя 
не исключено также действие других факторов (конечные 
размеры популяции, неслучайное скрещивание особей, 
влияние отбора и др.) (Галинская и др., 2019).

В тесте распределения по популяциям в среднем 45.7 % 
животных в нашем исследовании были корректно отне-
сены к их оригинальным группам (см. Приложение 3). 

Рис. 2. Филогенетическая дендрограмма генетических взаимоотно-
шений популяций черно-пестрой (A–F) (собственные данные) и гол-
штинской (HOL) (van de Goor et al., 2011) пород. 
В узлах указаны значения бутстрэп-анализа.
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Сходное значение (48 %) было получено при исследова-
нии 16 стад лимузинской породы в Венгрии (Szucs et al., 
2019). Однако для популяции В этот показатель составлял 
70.8 %, что свидетельствует о существенном отличии этой 
популяции от всех остальных. 

Результаты анализа значений субпопуляционного ин-
декса фиксации FST с помощью метода главных компо
нент показывают, что популяции А, С, Е и F формируют 
компактную группу (см. рис. 1). Значения FST в пределах 
этой группы составляли от 0.004 до 0.008 (см. Приложе
ние 4). Популяции В и D удалены от этой группы жи-
вотных по первой и второй компоненте соответственно. 
Наибольшее генетическое расстояние, согласно индексу 
фиксации, наблюдалось между группами B и D и состав-
ляло 0.013. Этот диапазон генетических расстояний по 
FST хорошо соответствует данным, полученным по одно
нуклеотидным полиморфизмам с помощью биочипа Illu  
mina BovineSNP50, для шести племенных заводов голш
тинизированного чернопестрого скота Ленинградской 
области (0.002–0.012) (Смарагдов, 2018) и популяций 
джерсейской породы в США, Канаде и Великобритании 
(0.006–0.016) (Cooper et al., 2016).

Согласно классификации C. Райта, генетическая диф
ференциация популяций считается незначительной, если 
FST не превышает 0.05 (Wright, 1978). В.М. Кузнецов 
(2020) считает, что дифференциацию менее 0.01 можно 
отнести к категории, «не имеющей существенного значе
ния или ничтожной», поэтому интерпретировать ее необ
ходимо с осторожностью. Тем не менее Т.В. Галинская с 
коллегами (2019) полагает, что «интерпретация величины 
FST более сложна, чем простая ссылка на это количествен-
ное руководство». По мнению этих авторов, «более важ-
ный вопрос заключается в том, можем ли мы обнаружить 
статистически значимую генетическую дифференциацию 
(FST > 0) или нет». 

С помощью пермутационного теста мы показали, что 
все найденные оценки FST достоверны на уровне p < 0.01 
(см. Приложение 4), что также говорит в пользу генети-
ческой обособленности популяций B и D.

Хотя FST широко используется в качестве показателя 
генетической дифференциации популяций, его приме-
нение для мультиаллельных мультилокусных маркеров, 
какими являются микросателлиты, часто вызывает крити-
ку (Meirmans, Hedrick, 2011; Кузнецов, 2021). Для таких 
маркеров было предложено несколько альтернативных 
статистик, в частности показатель аллельной дифферен-
циации Джоста DEST, который основан на изменчивости 
эффективного числа аллелей (Jost et al., 2018). Считается, 
что эти два показателя взаимно дополняют друг друга и их 
следует использовать совместно (Meirmans, Hedrick, 2011; 
Кузнецов, 2021). В нашем исследовании дистанции DEST 
достоверно коррелировали с оценками FST (коэффициент 
корреляции Пирсона r = 0.92, p < 0.0001). Генетически 
наиболее далекими как по индексу фиксации FST, так и 
по показателю DEST оказались популяции В и D. 

Кластерный анализ выявил распределение исследован-
ных популяций чернопестрой породы Новосибирской 
области и референсной популяции голштинской породы 
между двумя различными кластерами (см. табл. 3), что 

подтверждает их генетическое родство (Yurchenko et al., 
2018; Юдин, Ларкин, 2019). Значения коэффициента 
подобия для всех популяций чернопестрой породы, за 
исключением D, оказались существенно ниже, чем у гол-
штинов, это свидетельствует о различной доли кровности 
голштинского скота в исследованных нами популяциях 
(Зиновьева и др., 2015).

При филогенетическом анализе популяции чернопе-
строй породы разделились на три группы (см. рис. 2). 
Одну группу образовали близкие к голштинской породе 
популяции А, С, Е и F. Между тем популяции B и D 
формировали две отдельные ветви с высоким уровнем 
статистической поддержки. Этот результат подтверждает 
приведенные выше данные теста распределения по по-
пуляциям, анализа методом главных компонент, анализа 
показателей FST и DEST, а также кластерного анализа, о ге
нетической обособленности популяций B и D.

Считается, что при сохранении породы в качестве по
тенциального материала для последующего использова-
ния в селекции очень важно сберечь весь ее генофонд, 
поскольку в большинстве случаев нам неизвестно, ка-
кими именно генами или их сочетаниями определяются 
хозяйственно важные свойства породы (Столповский, 
2013; Столповский, ЗахаровГезехус, 2017). По мнению 
этих же авторов, задача программ по сохранению био-
разнообразия заключается «в поддержании разнообразия 
аллелей, имеющихся в настоящее время у вида (породы), 
а также в поддержании нормального накопления и по-
тенциального сохранения вновь возникающих мутантных 
аллелей – источника постоянной эволюции животных и 
их усовершенствования». 

В нашем исследовании результаты теста распределения 
по популяциям, анализа методом главных компонент, 
анализа показателей FST и DEST, а также кластерного и 
филогенетического анализов свидетельствуют о генети-
ческой обособленности двух популяций, B и D, от всех 
остальных. Исходя из вышеизложенного, для сохранения 
генофонда чернопестрой породы нужно использовать в 
первую очередь животных именно этих популяций.

Заключение
Таким образом, параметры генетического разнообразия 
исследованных нами шести популяций чернопестрого 
скота Новосибирской области существенно не отличаются 
от других российских популяций данной породы. В боль-
шинстве этих хозяйств наблюдается избыток гетерозигот, 
что говорит о низкой степени инбридинга. При разработке 
мероприятий, направленных на сохранение генетическо
го разнообразия отечественного чернопестрого скота, мы 
рекомендуем использовать животных из двух популяций, 
которые по генетическим характеристикам существенно 
отличаются от всех остальных.
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