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Детальное изучение генофондов пород сельскохозяйственных животных является необходимым условием для эффективного контроля их генетической структуры, правильного подбора производителей и изучения влияния определенных геномных локусов на продуктивные качества с целью дальнейшего повышения продуктивности, что актуально и для племенной работы в овцеводстве. Известно, что источником важных адаптивных качеств, а также свойств устойчивости к определенным условиям среды и заболеваниям являются генофонды аборигенных пород, а также близкородственных видов (одним из таких примером является получение зебувидного скота устойчивого к вирусу бычьего лейкоза, имеющего глобальное распространение). В этой связи нами была проведена сравнительная характеристика генофондов локальных пород овец (карачаевской, калмыцкой, эдильбаевской) и близкородственного вида – снежного барана. На основании полученных ранее данных для выполнения этой работы были выбраны простые и эффективные методы полилокусного генотипирования – (ISSR-PCR, Inter Simple Sequence Repeats и IRAP-PCR, Inter Retrotransposone Amplified Polymorphism), основанные на получении «анонимных» фрагментов ДНК с помощью праймеров, имеющих множественную локализацию в геноме. Для визуализации результатов применялся горизонтальный электрофорез в 1,5% агарозном геле с окраской бромистым этидием, математическая обработка выполнялась в программах TFPGA и MS Excel. По методу Нея (1972) найдены значения генетических дистанций. Полученные данные наглядно иллюстрируют своеобразие генетической структуры исследуемых пород овец и близкого вида – снежного барана, для которого найдены «маркерные» локусы, отличающие генофонд этого вида от домашней овцы. Найдены характерные породоспецифичные локусы и особенности их распределения по спектрам амплификации у исследованных пород овец, определён уровень гетерозиготности (на основании расчетов индекса полиморфного информационного содержания локуса), на основании распределения фрагментов ДНК по спектрам амплификации определены филогенетические взаимоотношения между изучаемыми группами животных. 
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