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РАЗДЕЛ 1

Введение 

В широких кругах общественности все большее значение приобретает проблема со-
хранения мирового разнообразия объектов живой природы – растений, животных и 
микроорганизмов, а также экосистем, частью которых они являются. Под термином 
«сельскохозяйственное биоразнообразие» понимают разнообразие культурных расте-
ний и домашних животных, используемых человечеством для производства пищевых 
продуктов и других товаров и услуг. В более широком смысле термин  включает в себя 
и существующие агроэкосистемы, во многом определяющие это производство. Способ-
ность агроэкосистем  поддерживать и увеличивать собственную производительность, 
адаптироваться к изменяющимся внешним условиям является жизненно важной состав-
ляющей  обеспечения продовольственной безопасности.

В процессе длительной истории одомашнивания и эволюции было создано более 40 
видов домашнего скота, определяющих сегодня состояние сельского хозяйства и произ-
водства животноводческой продукции.

Широкое генетическое разнообразие существующих пород1 животных является ре-
зультатом давления отбора, обусловленного экологическими факторами, контролируе-
мого разведения и различными системами земледелия. Это разнообразие, созданное 
на протяжении тысячелетий, является ценнейшим достоянием владельцев домашних 
животных. Широкий диапазон генетического разнообразия домашних животных являет-
ся определенным ресурсом человечества при решении задач, связанных с возможными 
изменениями условий среды, угрозами болезней, новыми знаниями и потребностями 
людей, меняющимися социально-экономическими отношениями.

В разделе 1 настоящего отчета сначала описаны представления о происхождении 
существующего разнообразия генетических ресурсов сельскохозяйственных животных – 
процесс одомашнивания и история их развития. Затем следует описание существую-
щего состояния разнообразия генетических ресурсов в глобальном масштабе, а также 
существующих угроз разнообразию вследствие генетической эрозии. Содержится опи-
сание систем обмена генетическими ресурсами животных на международном уровне. 
Определены роль и важность имеющихся генетических ресурсов в различных регионах 
мира, а также их прямое и косвенное влияние на уровень жизни и производство продук-
ции. Рассматриваются вопросы, связанные с генетической резистентностью животных к 
заболеваниям как источнику сохранения их здоровья.

Возможные угрозы, способствующие уменьшению генетического разнообразия жи-
вотных, обсуждаются в конце раздела 1.

1	 Порода – основная структурная единица разнообразия животных (см. раздел 4, часть A: 1 для дискуссии 
определения «порода»).

þþþþþ1.indd   3 14.05.2010   21:10:54



СОСТОЯНИЕ  СЕЛЬСКОХОЗЯЙСТВЕННОГО  БИОРАЗНООБРАЗИЯ  В  СЕКТОРЕ  ЖИВОТНОВОДСТВА

5

Часть A 

Происхождение и формирование 
разнообразия домашних животных

Происхождение генетических ресурсов животных 
(ГРЖ) имеет приблизительно 12 000 - 14 000 летнюю 
историю. Во время сельскохозяйственной революции 
раннего неолита началось одомашнивание наибо-
лее важных видов сельскохозяйственных растений 
и животных. Появившаяся возможность управления 
производством продовольствия привела к большим 
демографическим, технологическим, политическим 
и военным изменениям в человеческом обществе. 
Одомашнивание животных и растений, как полага-
ют, является одними из самых важных событий в 
истории человечества и одной из предпосылок раз-
вития человеческих цивилизаций (Diamond, 2002). С 

началом одомашнивания животных, сельскохозяй-
ственное производство быстро распространилось 
практически по всем зонам проживания человека 
(Diamond, Bellwood, 2003; Рис. 2). Затем, последую-
щие тысячи лет естественного и искусственного от-
бора, генетический дрейф, родственное разведение 
и скрещивание оказывали влияние на разнообразие 
генетических ресурсов животных (ГРЖ), что дало 
возможность содержать домашний скот в разных 
условиях среды и системах производства. 

Разнообразие ГРЖ является жизненно важным 
для всех производственных систем. Оно является 
материалом для совершенствования пород и для 

Введение1

РИС.  2
Археологическая карта мест зарождения земледельческих культур в период среднего и позднего 
неолита /Приблизительное датирование осуществлено радиоуглеродным методом.

Карта составлена Clive Hilliker и предоставлена Peter Bellwood.

Центральная Мексика

      5000 - 4000 гг. до н. э.

Северная часть Южной Америки

Восточная часть США
4000 - 3000 гг. до н. э.

Африка 
южнее от 
Сахары?
5000 - 4000 гг. до н. э.

Амазония?

Предполагаемые границы ведения сельского хозяйства 
в доисторический период (пустыни, горы и др., без разделения)

Область Плодородного Полумесяца
11000 г. до н. э.

Бассейн р. Хуанхэ и Янцзы
9000 г. до н. э.

Высокогорные районы 
Новой Гвинеи

9000 - 6000 гг. до н. э.
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адаптации к изменяющимся условиям. Согласно 
результатам последних молекулярных исследова-
ний, уровень разнообразия в современных мест-
ных (локальных) популяциях и породах домашне-
го скота значительно превышает уровень в их про-
мышленных аналогах. Объяснение происхождения 
и распространения разнообразия домашнего скота 
является основой его современного использования 
и длительного сохранения (Hanotte и др., 2006).

ных культур и оказало воздействие на распростра-
нение и плотность обитания диких видов животных, 
на которых велась охота. В этих условиях, главным 
фактором доместикации животных, возможно, было 
желание обеспечить себя «излюбленной» пищей, ис-
пользовать ряд одомашненных видов животных для 
выращивания сельскохозяйственных культур рас-
тений (например, для обработки земли с помощью 
крупного рогатого скота или буйволов), а также в 
качестве вьючных и верховых животных (например, 
ламы, дромадеры, бактрианы, лошади, ослы, круп-
ный рогатый скот), что было реализовано позднее.

 Из 148 травоядных видов животных, у которых жи-
вая масса превышала 45 кг, только 15 были одомашне-
ны. Тринадцать из этих видов происходят из в Европы и 
Азии, и два - из Южной Америки. Более того, лишь шесть 
из них получили широкое распространение на всех кон-
тинентах (крупный рогатый скот, овцы, козы, свиньи, 
лошади и ослы). Остальные девять видов (дромадеры, 
бактрианы, ламы, альпаки, северные олени, индийские 
буйволы, яки, балийский скот и гауры), распространены 
локально (цит.из Diamond, 1999). Доля одомашненных 
птиц еще меньше. Из приблизительно 10 000 видов 
лишь десять (куры, домашние утки, мускусные утки, до-
машние гуси, цесарки, страусы, голуби, перепела и ин-
дейки) в настоящее время являются одомашненными. 
В этот список не включены виды, одомашненные для 
декоративных целей или развлечений.

За исключением дикого кабана (Sus scrofa) 
предки и дикие родственные формы основных ви-
дов домашних животных вымерли или находятся 
под угрозой вымирания в результате изменения  

2

Одомашнено очень мало видов животных. Одомаш-
нивание являлось сложным и постепенным процес-
сом, который изменил поведение и морфологические 
характеристики предков животных (вставка 1). Усло-
вия и механизмы процесса одомашнивания животных 
остаются неясными, и, возможно, различались в за-
висимости от географической зоны и вида животных.

Основы одомашнивания животных, вероятно, 
связаны с повсеместным стремлением охотников-
собирателей (несмотря на разобщенность первобыт-
ных людей) приручить или управлять дикими живот-
ными (Diamond, 2002). Однако в конце плейстоцена 
процесс одомашнивания фактически реализовался. 
В это время изменение климата, который становился 
менее предсказуемым, более теплым, а в ряде зон - 
сезонным, привело к росту локальных популяций че-
ловека. Это привело к освоению сельскохозяйствен-

Вставка 1
Доместикационный процесс

В настоящем издании под одомашненными животны-

ми понимают те виды, которые разводятся в неволе 

и отличаются от своих диких предков полезными для 

людей качествами. При этом, человек контролирует 

их воспроизводство, обеспечивает содержание (по-

мещения, защиту от хищников) и кормовую базу 

(Diamond, 2002; Mignon-Grasteau, 2005). Процесс одо-

машнивания включает следующие этапы: первичная 

ассоциация со свободным спариванием; содержание 

в неволе; размножение в неволе; избирательное 

размножение; селекция, направленная на улучше-

ние породы (по Zeuner, 1963). Археологи и генетики 

используют различные методы изучения истории 

одомашнивания животных, включая изучение мор-

фологических изменений зубов, черепа и скелета; 

построение демографических, возрастных и половых 

закономерностей, которые позволяют идентифициро-

вать процессы доместикации (Zeder и др., 2006).

Процесс одомашнивания 
сельскохозяйственных  
животных
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Таблица 4
Происхождение и одомашнивание домашних видов животных

 Домашние  
виды

   

Дикий предок

 

МтДНК Число событий Время Место  
одомашнивания

 клад одомашнивания* одомашнивания

Крупный рогатый 
скот

Туры (3 подвида) 
(вымерший)

Bos taurus taurus B. primigenius 
primigenius

4 1 ~ 8000 Ближний и Средний  
Восток (Западная Азия)

  B. p. opisthonomous 2 1 ~ 9500 Северо-Восточная Африка

Bos taurus indicus B. p. nomadicus 2 1 ~ 7000 Северный индийский 
субконтинент

Як Дикий як

Poephagus  grunniens P. mutus 3 1 ~ 4500 Цинхай-Тибетское  
нагорье 

Коза Безоаровый козел

Capra ferus Capra aegagrus  
(3 подвида)

5 2 ~ 10000 Ближний и Средний Восток, 
северный Индостан

Овцы Азиатский муфлон

Ovis aries Ovis orientalis 4 2 ~ 8500 Ближний и Средний  
Восток/Турция  
(Центральная Анатолия)

Водяной  буйвол Азиатский дикий буйвол

Речной B. bubalus bubalus Н 1 ~ 5000 Исламская республика 
Иран/Ирак, Индостан

Болотный B. bubalus carabensis Н 1 ~ 4000 Юго-Восточная Азия, 
Китай

Свинья Дикий кабан

Sus scrofa domesticus Sus scrofa  
(16 подвидов)

6 6 ~ 9000 Европа, Ближний и  
Средний Восток, Китай

Индостан,  
Юго-Восточная Азия

Лошадь Вымерший

Equus caballus 17 множествен. ~ 6500 Степи Евразии

Осел Африканский дикий осел

Equus asinus Equus africanus ~ 6000 Северо-Восточная  Африка

Нубийский дикий осел 
E. a. africanus

1 1

Сомалийский дикий осел
E. a. Somali

1 1

Лама 

Lama glama 2 подвида Н 1 ~ 6500 Анды

L. guanicoe guanicoe

L. guanicoe cacsiliensis

Альпака

Vicugna pacos 2 подвида Н 1 ~ 6500 Анды
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их естественной среды обитания, или массового 
скрещивания с одомашненным аналогом (напри-
мер, красная джунглевая курица). Для таких видов 
одомашненные животные являются единственным 
источником практически исчезнувшего генетиче-
ского разнообразия диких предков (таблица 4). В 
этом заключается их главное отличие от культур-
ных видов растений, дикие предки которых зача-
стую еще находятся в центрах происхождения и 
представляют собой важные источники изменчи-
вости, обладающие адаптивными свойствами для 
программ разведения в будущем.

Малочисленность успешно одомашненных ви-
дов животных в значительной степени объясняет-
ся сочетанием необходимых для одомашнивания 
признаков, которое редко встречается у одного 
вида. Все основные виды современного домашне-
го скота были одомашнены несколько тысяч лет 
назад. Вряд ли в ближайшее время будут одомаш-
нены другие крупные виды млекопитающих, о чем 
свидетельствуют неудачные попытки (в целом или 
частично), предпринятые в ХХ столетии по одо-

машниванию новых видов животных (например, 
сернобык, зебры, африканские буйволы и различ-
ные виды оленей). Однако, в ближайшей перспек-
тиве можно ожидать определенные сдвиги в рабо-
те с находящимися в неволе малыми  и «нетради-
ционными» видами животных (называемыми ино-
гда «микродомашним скотом») для потребности 
человека, которые, возможно, станут важными, по 
крайней мере, на определенной территории или в 
регионе (BoStId, 1991; Hanotte, Mensah, 2002).

Для успешного одомашнивания животных необ-
ходимо, чтобы они обладали рядом характеристик. 
Характеристики поведения: отсутствие агрессии по 
отношению к людям; наличие стадного инстинкта 
и такая иерархия инстинктов, при которой доми-
нирующим является инстинкт «следования за ли-
дером», что позволяет человеку занять позицию 
лидера; способность не впадать в панику в крити-
ческих ситуациях. Физиологические характеристи-
ки: способность размножаться в неволе, принимать 
пищу, которую легко добывать человеку (поэтому 
одомашнено больше травоядных животных, чем 

Таблица 4 (продолжение)
Происхождение и одомашнивание домашних видов животных

 Домашние  
виды

   

Дикий предок

 

МтДНК Число событий Время Место  
одомашнивания

 клад одомашнивания* одомашнивания

V. vicugna vicugna

V. vicugna mensalis

Бактриан  
(двугорбый верблюд)

Вымерший**

Camelus bactrianus    C. b. ferus Н 1 ~ 4500 Центральная Азия  
(восточная часть  
исламской республики 
Иран)

Дромедар
(одногорбый верблюд)

Вымерший 

Camelus dromedarius Н 1 ~ 5000 Южная часть  
Аравийского полуострова

Домашние куры Красная джунглевая 
курица

Gallus domesticus Gallus gallus (4 подвида 5 2 ~ 5000 Индийский субконтинент

G. g. spadiceus, G. g. jabouillei ~ 5000 Китай–Юго-Восточная 
Азия

G. g. murghi, G. g. gallus) ~ 7500

Источник: по Bruford и др. (2003) с добавлениями; Hanotte, Jianlin (2005).
*Минимальное число событий одомашнивания. ** Недавнее генетическое исследование свидетельствует, что исчезнувшая 
дикая популяция не является  предковой материнской популяцией современного домашнего бактриана (Jianlin и др., 1999).  
Н =  не установлено.
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плотоядных); обеспечивать достаточно высокие 
темпы прироста живой массы; иметь относительно 
небольшой интервал между родами и, желательно, 
обладать многоплодием (Diamond, 2002).

В настоящее время предки большинства ви-
дов домашнего скота установлены (Таблица 4). 
Известно также, что многие из существующих 
пород и популяций домашних животных имеют 
предков из нескольких диких популяций, а в ряде 
случаев домашние животные представляют собой 
результат интрогрессии  между видами, обычно 
не скрещивающимися в естественных условиях. 
Полагают, что такие виды скрещивания и гибри-
дизации были осуществлены сразу после началь-

ной стадии одомашнивания. Видимо это связано с 
процессами миграции человека, торговлей и его 
потребностями в получении новых фенотипов до-
машнего скота. В качестве подтверждения приво-
дятся факты результативного скрещивания между 
представителями подвида Bos taurus taurus и зебу, 
наличие генетического сходства крупного рогато-
го скота с яками и балийским скотом, гибридиза-
ция азиатской свиньи с европейскими породами, 
наличие помесей от скрещивания дромедеров 
и бактерианов, а также, как выявили последние 
генетические исследования, генетической связи 
между двумя видами южноамериканских верблю-
довых – ламой и альпакой (Kadwell и др., 2001).

Вставка 2
Молекулярная характеристика как инструмент для определения  
происхождения и оценки разнообразия домашнего скота

Крупные успехи молекулярной генетики определили 

новые инструментальные средства (так называемые 

молекулярные маркеры) для оценки происхождения 

видов домашних животных и географического рас-

пространения их разнообразия. 

Первыми молекулярными маркерами, использо-

ванными в исследованиях домашних животных, стал 

белковый полиморфизм. В многочисленных иссле-

дованиях, особенно в 1970-ых годах, охарактеризо-

вано разнообразие по группам крови и аллозимным 

системам. Однако, уровень белкового полиморфиз-

ма зачастую невысок, что снижает эффективность 

его использования в изучении биоразнообразия.

В настоящее время для исследования генетического 

разнообразия в качестве молекулярных маркеров пред-

почитают использовать полиморфизм последователь-

ностей ДНК. Важно, что полиморфные ДНК маркеры, 

имеющие различные типы наследования, можно изучать 

практически у всех основных видов домашнего скота. 

Главным образом, используют последовательности 

митохондриальной ДНК (мтДНК) –  D-петля и ген цитох-

рома B (материнское наследование), однонуклеотидные 

полиморфизмы (SNPs) и  микросателлиты в Y хромо-

соме (отцовское наследование), а также аутосомные 

микросателлиты (наследование от обоих родителей). 

Огромное число аутосомных микросателлитов выявлено 

у основных видов домашнего скота. Списки аутосомных 

микросателлитных маркеров, рекомендованных ФАО/

МОГЖ,  (Международное общество генетики животных), 

для исследований генетического разнообразия приведе-

ны на сайте http://www.fao.org/dadis.

 Различные генетические маркеры предоставляют 

разные возможности исследования генетического раз-

нообразия. Аутосомные микросателлитные локусы обычно 

используются для оценки разнообразия популяции, уста-

новления популяционных различий, расчета генетических 

расстояний, оценки генетического родства и оценки гене-

тического смешивания популяции. Последовательности 

мтДНК в качестве маркеров предпочтительны в исследо-

ваниях процессов доместикации, поскольку сегрегация 

мтДНК в популяции домашнего скота будет происходить 

только в результате одомашнивания диких женский 

особей или в результате включения в популяцию домаш-

них животных женских особей. Наиболее часто мтДНК-

последовательности используются для идентификации 

предполагаемых диких предков, числа материнских 

линий и их географического происхождения. Изучение 

полиморфизма Y хромосомы является простым и быстрым 

способом обнаружения и оценки разнообразия, которое 

обусловлено мужскими особями.

Воспроизведено и цит. из ФАО (2005).
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(1) индейка (2) морская свинка, лама, альпака, (3) свинья, кролик (4) крупный рогатый скот, осел, (5) крупный рогатый 
скот, свинья, коза, овца, двугорбый верблюд, (6) крупный рогатый  скот, коза, куры, речной буйвол, (7) лошадь, (8) як,  
(9) свинья, болотный водный буйвол, куры, (10) куры, свинья, балийский рогатый скот, (11) дромадер, (12) северный олень.

Одним из основных направлений исследований, за-
трагивающих сферы деятельности археологической 
и генетической наук, является определение очагов 
одомашнивания современных домашних животных 
(Zeder и др., 2006). При этом, совместные исследо-
вания открывают новые факты, связанные с геогра-
фией происхождения и разнообразием домашнего 
скота. В настоящее время известно, что практически 
все основные виды домашних животных явились 
продуктом нескольких событий одомашнивания в 
различных географических зонах (таблица 4 и ри-
сунок 3), а также что последующая за начальными 
событиями одомашнивания генетическая интрогрес-
сия между дикими родственными формами и их до-
машними аналогами встречалась часто. 

Следует отметить, что представляющиеся не-
зависимыми события одомашнивания, в ряде 
случаев не являются исторически совершенно не-
зависимыми. По-видимому, в некоторых случаях 

могло происходить перемещение нескольких одо-
машненных особей из одной области в другую и 
последующее поглощение их генетического мате-
риала местной дикой фауной (Zeder и др., 2006). И 
наоборот, древние следы одомашнивания в данной 
зоне могут быть скрыты вследствие более позднего 
завоза домашнего скота в эту зону из других цен-
тров одомашнивания животных. Остеометрическая 
информация, полученная в археологических иссле-
дованиях, и изучение ДНК ископаемого домашнего 
скота могут послужить полезными инструментами 
для разрешения такого рода вопросов.

Приручение  домашнего скота, как это принято сей- 
час считать, произошло в 12 центрах мира (рис. 3). 
Характерно, что не все центры одомашнивания жи-
вотных тесно связаны с родиной наших культурных 
видов растений (см. рис. 2). В то время, как в некото-
рых случаях (например, в зоне Плодородного полу-
месяца), центры одомашнивания как растений, так и 
животных объединены, в других (к примеру, на аф-
риканском континенте) – окультуривание растений 
и одомашнивание животных, скорее всего, происхо-
дили независимо друг от друга. Хотя для некоторых 

Предки и географическое 
происхождение современного 
домашнего скота

3

РИС.  3
Основные центры одомашнивания домашнего скота, определенные на основе археологической и 
молекулярно-генетической информации
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видов животных еще нельзя с уверенностью указать 
центры их одомашнивания, для других – такие гео-
графические зоны можно указать с определенной 
достоверностью. К ним относятся: горная цепь Анд 
Южной Америки (ламы, альпака, морские свинки); 
Центральная Америка (индейки, мускусные утки); 
северо-восточная Африка (крупный рогатый скот, 
ослы); юго-западная Азия, включая Плодородный 
полумесяц (крупный рогатый скот, овцы, козы, 
свиньи); долина реки Инд (крупный рогатый скот, 
козы, куры, речные буйволы); Юго-Восточная Азия 
(куры, балийский скот); восточный Китай (свиньи, 
куры, болотные буйволы); гималайское плато (яки); 
Северная Азия (северный олень). Вполне вероятно, 
что зарождение дромадера произошло в южной ча-
сти Аравийского полуострова, бактриана – в обла-
сти, занимаемой ныне Исламской республикой Иран, 
а лошади – в европейских степях.

Одомашнивание животных происходило не только 
в разных зонах, но и в разное время. Однако до сих 
пор идут дискуссии о времени одомашнивания раз-
ных видов животных. Основной проблемой при этом 
является то, что одомашниваемые животные не мог-
ли по морфологическим характеристикам отличаться 
от своих диких предков, а, следовательно, резуль-
таты исследований, основанных на использовании 
морфологических маркеров, могут дать заниженную 
оценку древности одомашнивания (Dobney, Larson, 
2006). Кроме того, современные молекулярные ме-
тоды оценки времени, хотя и не зависят от морфо-
логических изменений, еще несовершенны и имеют 
большие ошибки при определении временных шкал. 
Вместе с тем, существуют новые методы, включая ме-
тод демографического профиля, и методы калибров-
ки молекулярных часов, которые могут быть исполь-
зованы для идентификации более точного времени 
одомашнивания животных (Zeder и др., 2006).

Новые результаты археологических и генетиче-
ских исследований постоянно улучшают наши знания 
о происхождения видов домашнего скота. Известно, 
что первым видом одомашненных животных была со-
бака. Это, вероятно, произошло около 14 000 лет на-
зад; уже в то время собаки использовались для охоты 
и охраны. Однако, до сих пор не ясно, в каком месте 
происходило начальное одомашнивание. Поскольку 
среди современных собак обнаруживается много 

материнских линий, значит интрогрессия с их диким 
предком – волком (Canis lupus) – обитавшем в Старом 
Свете осуществлялась много раз. Домашние собаки в 
Новом Свете, скорее всего, имеют европейское про-
исхождение, о чем свидетельствуют результаты ана-
лиза митохондриальных линий (Wayne и др., 2006).

Козы были одомашнены уже 10 000 лет назад в 
Загросе, район Плодородного полумесяца (Zeder, 
Hesse, 2000). Безоаровый козел (Capra aegagrus) был, 
вероятно, одним из предков домашней козы, однако, 
возможно и другие виды, как например, C. falconeri, 
внесли свой вклад в формирование современного ге-
нофонда. В настоящее время у домашних коз иденти-
фицированы пять различных материнских митохон-
дриальных последовательностей (Luikart и др., 2001; 
Sultana и др., 2003; Joshi и др., 2004). Из них одна пре-
обладает численно и присутствует во всех популя- 
циях, вторая, - скорее всего, имеет современное про-
исхождение. Все они, вероятно, отражают изначаль-
ный процесс приручения коз в Плодородном полуме-
сяце, где по археологическим данным определяют 
две или три зоны одомашнивания (Загрос, Таврские 
горы, долина Иордана). Другие митохондриальные 
линии коз географически долее ограничены и, воз-
можно, соответствуют дополнительным центрам одо-
машнивания или интрогрессии, включая долину Инда 
(Fernández и др., 2006).

Овцы также, вероятно, были одомашнены в зоне 
Плодородного полумесяца, приблизительно 8-9 тыс. 
лет назад. Археологическая экспертиза опреде-
ляет два независимых очага одомашнивания овец в 
Турции: верхняя долина Евфрата в восточной Турции, 
и центральная Анатолия (Peters и др., 1999). Три вида 
диких овец (уриал, Ovis vignei; аргали, O. ammon.; 
и евразийский муфлон, O. musimon/orientalis), иден-
тифицированы как предки современных домашних 
овец (Ryder, 1984) или, по крайней мере, происходи-
ла их интрогрессия с некоторыми локальными поро-
дами. Однако, недавние генетические исследования 
не подтвердили эти данные относительно уриала и 
аргали (Hiendleder и др., 1998), что послужило осно-
ванием считать азиатского муфлона (O. orientalis), 
широко распространенного в географической зоне 
от Турции до, по крайней, Исламской республики 
Иран, единственным прародителем домашней овцы. 
От одичавших овец, как сейчас полагают, ведет свое 
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происхождение Европейский муфлон (O. musimon). У 
домашних овец зарегистрированы четыре основных 
линии митохондриальной ДНК (Hiendleder и др., 1998; 
Pedrosa и др., 2005; Tapio и др., 2006), из которых одна 
или две могут быть связаны с событиями одомашни-
вания, а остальные – с последующей интрогрессией с 
дикими видами. До сегодняшнего дня не существует 
никаких четких доказательств связи этих митохон-
дриальных линий с фенотипическим разнообразием 
овец (в частности, с типами жирнохвостых, тощехво-
стых и курдючных овец).

Предком домашней свиньи считается дикий ка-
бан (Sus scrofa). Полученные обширные зоогео-
графические данные свидетельствуют, что свиньи 
были одомашнены приблизительно 9 тыс. лет назад 
на Ближнем Востоке. Материал, обнаруженный в 
Восточной Анатолии, свидетельствует об одомаш-
нивании свиньи и дальнейших постепенных измене-
ниях, произошедших в морфологии и демографиче-
ском профиле животных за тысячи лет. Существуют 
также археологические и генетические доказатель-
ства существования другого независимого центра 
одомашнивания свиньи в Восточной Азии (Guiffra и 
др., 2000). Как минимум, еще 16 различных подвидов 
дикого кабана описаны в Евразии и Северной Африке, 
поэтому не удивительно, что проведенный недавний 
обзор разнообразия митохондриальных ДНК среди 
евразийских свиней и дикого кабана свидетельст-
вует о сложной картине одомашнивания свиньи в, по 
крайней мере, пяти-шести центрах в рамках геогра-
фического ареала дикого вида (Larson и др., 2005).

Одомашнивание крупного рогатого скота особен-
но хорошо изучено. Существует доказательство одо-
машнивания трех различных подвидов туров (Bos 
primigenius) в трех зонах. B. primigenius primigenius, 
одомашненный в зоне Плодородного полумесяца 
около 8  000 лет назад, и B. p. opisthonomous, воз-
можно одомашненный еще 9 000 лет назад в северо-
восточной части африканского континента (Wendorf, 
Schild, 1994), являются предками безгорбого скота B. 
taurus Ближнего Востока и Африки, соответственно. 
Горбатый скот зебу (Bos indicus), как полагают, был 
одомашнен позднее, приблизительно 7 000 - 8 000 лет 
назад, в долине реки Инд на территории современно-
го Пакистана (Loftus и др., 1994; Bradley и др., 1996; 
Bradley, Magee, 2006). Недавно выдвинули предполо-

жение о существовании четвертого центра одомашни-
вания в Восточной Азии (Mannen и др., 2004), однако 
считается не ясным, произошло ли одомашнивание 
независимо или представляет интрогрессию местного 
тура со скотом Ближневосточного происхождения.

Предком домашнего индийского буйвола (Bubalus 
bubalus), несомненно, является дикий буйвол Азии. 
На основании исследований фенотипов, кариотипов 
и митохондриальной ДНК выделены два его основных 
типа (Tanaka и др., 1996): речной буйвол в Индостане, 
на Ближнем и Среднем Востоке и в Восточной Европе; 
и болотный буйвол в Китае и странах Юго-Восточной 
Азии. Оба типа скрещиваются в северо-восточной 
части Индостана. Они были, вероятно, одомашнены 
независимо. Предполагаемые центры одомашнива-
ния речного буйвола находятся в долине Инда и/или 
в долинах Евфрата и Тигра, и процесс начался около 
5 000 лет назад, а болотного буйвола - в Китае, где 
одомашнивание происходило примерно 4 000 лет на-
зад вместе с началом культивирования здесь риса.

Существуют разные мнения о происхождении 
и одомашнивании лошади (Equus caballus). Как 
факт, можно считать, что ее дикий предок вымер. 
В качестве предполагаемых диких предков лоша-
ди рассматриваются два вида: тарпан (E. ferus) 
и лошадь Пржевальского (E. przewalskii). Лошадь 
Пржевальского, хотя и является близким родствен-
ником дикого предка, однако, скорее всего не яв-
ляется прямым прародителем домашних лошадей 
(Olsen и др., 2006; Vilà и др., 2006). В исследованиях 
трудно оценить, дикой или домашней лошади при-
надлежат археологические останки. Имеются до-
казательства, что лошадь была одомашнена при-
близительно в 3700-3100 г. до н.э. (Медный век) 
на севере Казахстана (Ботайская культура) (Olsen, 
2006). Однако результаты последних молекуляр-
ных исследований показывают, что вероятнее всего 
лошадь происходит из нескольких популяций раз-
личных географических областей. При этом, еще не 
установлено, произошел ли единственный случай 
одомашнивания и последующая интрогрессия, или 
имели место многократные независимые случаи 
одомашнивания (Vilà и др., 2001; Jansen и др, 2002).

Одомашнивание осла Equus asinus, напротив, вы-
глядит более ясным. Митохондриальные исследова-
ния ДНК подтвердили африканское происхождение 
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домашнего осла и исключили азиатского дикого осла 
как возможного его прародителя (Beja-Pereira и др., 
2004). Две митохондриальные линии предполага-
ют два события одомашнивания осла. Одна линия 
тесно связана с нубийским диким ослом  (E. asinus 
africanus), который до сих пор существует в приро-
де, обитая в северо-восточной части Судана вблизи 
Красного моря. Другая линия указывает на некоторую 
родственную связь современных животных с сома-
лийским диким ослом (E. asinus somaliensis), что сви-
детельствует также об их африканском происхожде-
нии, хотя возможность одомашнивания в соседних 
областях (Аравийский полуостров или Плодородный 
полумесяц) пока что не исключена. Археологические 
доказательства, полученные в Египте, подтверждают 
африканский центр одомашнивания осла, и пред-
полагают, что одомашнивание происходило около 
6 000 - 6 500 лет назад (Clutton-Brock, 1999).

Домашний як (Poephagus grunniens) является 
эндемиком Центральной Азии и хорошо приспосо-
блен к холодным и высокогорным условия обитания. 
Пастбищное содержание яков широко распространено 
в Центральном азиатском высокогорье, и начало его 
использования было решающим событием, обеспе-
чившим возможность круглогодичного проживания 
человека в высотных зонах Гималайского плоского-
рья. Возможно, это послужило толчком к формиро-
ванию тибетско-бирманского населения в этой обла-
сти. Сегодня дикие яки (P. mutus) все еще обитают на 
Цинхай-Тибетском нагорье, но они, скорее всего, под-
верглись сильной интрогрессии с одичавшим домаш-
ним яком. Идентифицированы три митохондриальных 
последовательности ДНК. Однако сходное географи-
ческое распространение митохондриальной ДНК сви-
детельствует о единственном случае одомашнивания в 
восточной части Цинхай-Тибетском нагорья (Qi, 2004; 
Guo и др., 2006). Полученные молекулярные данные 
также указывают, что распространению домашних 
яков способствовали два различных миграционных 
маршрута из их центра одомашнивания: як достиг 
«памирского узла” по западному пути через Гималаи 
и горы Кунь-Лунь; и достиг территорий Монголии и со-
временной Российской Федерации через Монгольскую 
Южную Гоби и алтайскую Гоби (Qi и др., в печати). 

Как и в случае с яком, одомашнивание северного 
оленя (Rangifer tarandus) дало возможность кочевым 

общинам осваивать новые среды обитания, не под-
ходящие для содержания других видов домашних жи-
вотных. Об одомашнивании северного оленя извест-
но очень мало. Дикий северный олень, вероятно, был 
последним крупным одомашненным представителем 
класса млекопитающих. Археологическими исследо-
ваниями установлено, что самым ранним центром 
одомашнивания северного оленя являлись Алтайские 
горы Сибири, и процесс одомашнивания начался око-
ло 2 500 лет назад. Это свидетельствует о том, что 
уже в то время северные олени использовались как 
транспортное средство (Skjenneberg, 1984). Пока нет 
достоверных данных о том, как процесс одомашнива-
ния этого вида достиг Европы. Полагают, что он мог 
независимо протекать в Скандинавии или был заим-
ствован народами Саамы (Saami) у других северных 
евразийских кочевых племен. Ориентировочно счи-
тают, что саамы начали заниматься оленеводством 
приблизительно в XVII веке. В Северной Америке ди-
кий северный олень известен как карибу, полагают, 
что он никогда не был одомашнен на этом континен-
те (Clutton-Brock, 1999).

Предполагают, что одомашнивание верблюда 
бактриана (Camelus bactrianus) произошло в об-
ласти современной Исламской республики Иран/
Туркмении, или, возможно, в южном Казахстане, 
северо-западной Монголии или Северном Китае 
(Bulliet, 1975; Peters, von den Driesch, 1997). Самый 
древний центр одомашнивания верблюдов бактриа-
нов определен в месте Сахри-Сокта (Sahr-i Sokta) в 
центральной части Исламской республики Иран, где 
были обнаружены верблюжьи кости, экскременты, и 
сотканные волокна, датированные приблизительно 
2600 годом до н.э. (Compagnoni, Tosi, 1978).

Результаты последних генетических исследований 
показывают, что популяции диких верблюдов (C. ferus) 
пустыни Гоби, успешно скрещивающиеся с домашни-
ми видами, вероятно, не являются прямыми материн-
скими предками домашних или одичавших верблюдов 
(Jianlin, и др., 1999). Дикий предок одногорбого вер-
блюда дромадера (C. dromedarius) считается в настоя-
щее время вымершим. Предполагается, что одомаш-
нивание верблюдов началось около 5 000 лет назад в 
юго-восточной части Аравийского полуострова.

Происхождение южноамериканских верблюдо-
вых в настоящее время установлено.Гуанако (Lama  
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guanicoe) и викунья (Vicugna vicugna), являются 
предковыми видами домашней ламы (Lama  glama) 
и альпаки (Vicugna pacos), соответственно (Kadwell 
и др., 2001). Археолого-зоологические исследова-
ния указывают центральные перуанские Анды как 
центр доместикации альпаки (6 000 - 7 000 лет на-
зад). Предполагают, что лама могла быть одомаш-
нена в тот же самый период в Андах, в районе озера 
Титикака. При этом выявлены широкомасштабные 
интрогрессии между этими двумя домашними ви-
дами (Wheeler и др., 2006). Этот продолжающийся 
процесс гибридизации, начался, вероятно, в эпоху 
испанской колонизации, которая разрушила тради-
ционные структуры разведения этих видов.

Предком балийского рогатого скота является  
бантенг (Bos javanicus), три подвида которого призна-
ны исчезающими. Характерно, что нет никаких сви-
детельств существования дикого предка этого вида 
животных на острове Бали. Балийский скот мог быть 
одомашнен на острове Ява и/или на Индокитайском 
полуострове. Обнаружена интрогрессия B. taurus 
и B. indicus в балийский скот, а генетический ма-
териал балийского скота обнаружен в некоторых 
юго-восточных азиатских породах крупного рогато-
го скота, что свидетельствует о его более широком 
распространении в прошлом (Felius, 1995).

Предок митхуна (mithun) (B. frontalis) – гаур 
(B. gaurus). Как и в случае с балийским рогатым 
скотом, центр его одомашнивания неизвестен. 
Археологические раскопки в северо-восточном 
Таиланде (Non Nok Tha) свидетельствуют, что 
оба вида были одомашнены уже 7 000 лет назад 
(Higham (1975), цитируется по Felius, 1995).

Домашние куры (Gallus domesticus) происходят 
от дикой красной джунглевой курицы (Gallus gallus), 
пяти возможных ее подвидах. Проведенные ранее 
молекулярные исследования выявили единствен-
ный центр происхождения - в Юго-Восточной Азии 
(Таиланд) (Fumihito и др., 1994; 1996). Однако по-
следующие исследования идентифицировали, как 
минимум 6 генетических материнских линий (Liu 
и др., 2006), что предлагает несколько центров их 
одомашнивания. Археологические данные указыва-
ют на центры одомашнивания кур в районе долины 
Инда (5 000 лет назад) и в восточном Китае (воз-
можно, 7 500 - 8 000 лет назад) (West, Zhou, 1988). 

Если доместикационный процесс был основным 
начальным событием в развитии сегодняшнего раз-
нообразия домашнего скота, последующее распро-
странение и перемещение одомашненных видов жи-
вотных по всем пяти континентам имело в дальней-
шем приоритетную значимость. Этот процесс играл 
главенствующую роль в создании того разнообразия 
домашних животных, которое наблюдается сейчас. 
Основными факторами, способствующими началь-
ным этапам этого процесса, являлись развитие сель-
ского хозяйства, торговля и военные завоевания. 

До сих пор дискуссионными представляются во-
просы, связанные с механизмом развития сельского 
хозяйства. Возможно, процесс был различен в разных 
регионах (Diamond, Bellwood, 2003), однако несомнен-
но, что он явился следствием миграции человеческих 
популяций и обмена культурными ценностями, на-
пример, при заимствовании технологий ведения с.-х. 
производства многими кочевыми общинами. Важный 
пример распространения сельского хозяйства – вре-
мя неолита, когда произошло перемещение крупного 
рогатого скота, овец и коз в Европу , что могло послу-
жить толчком к одомашниванию дикого кабана. Завоз 
одомашненных животных в Европу происходил двумя 
разными путями: дунайским и средиземноморским 
(Bogucki, 1996; Cymbron и др., 2005).

Экспансия, известная в истории как Бантусская 
(Bantu), которая происходила около 2000 лет  
до н.э, явилась основным событием развития 
животноводства Африки и, вероятно, послужила 
причиной развития пастбищного животноводства 
(КРС, овцы, козы) у народов Койсан (Khoisan) в 
Южной Африке около 2000 лет назад (Hanotte  
и др., 2002) (Вставка 3). Происхождение абориген-
ных свиней и кур африканского континента остает-
ся в значительной степени неопределенным.

Европейская колонизация Америки привела к рас-
пространению крупного рогатого скота, овец, коз, 
свиней, лошадей и кур в Новом Свете. Существует 
генетическое доказательство существования афри-
канских предков у некоторых пород крупного рога-
того скота (Liron и др., 2006), что может быть насле-
дием работорговли на этих двух континентах.

Распространение  
одомашненных животных

4
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Вставка 3
История африканского пастбищного животноводства

До недавнего времени история африканского пастбищ-

ного животноводства являлась предметом горячих спо-

ров. Однако анализ генетических маркеров аборигенных 

популяций крупного рогатого скота этого континента вы-

явил главные события в истории развития пастбищного 

животноводства в Африке (рис. 4). Зарождение крупного 

рогатого скота на континенте датируется 8 000 годом до 

н.э. Однако точно указать центр одомашнивания пока 

не удается, хотя археологические данные указывают 

на северо-восточную часть континента (Wendorf, Schild, 

1994). Первый африканский рогатый скот был безгорбым 

Bos taurus. Первоначально животные обитали на севере 

и в южной части до границы влажных тропических 

лесов. Единственные сохранившиеся потомки местного 

африканского скота устойчивы к трипаносомозу. Это -  

западноафриканские породы (например, N’Dama и 

Baoulé), Kuri, и порода Шеко (Sheko) из Эфиопии. Все эти 

популяции в настоящее время интенсивно используются 

в скрещивании с зебу (Bos indicus), и их уникальная 

генетическая структура заменяется несбалансированной 

смесью.

Рогатый скот зебу попал в Африку намного позже. 

Самое раннее свидетельство присутствия горбатого 

скота запечатлено на египетских надгробных кар-

тинках времени Двенадцатой Династии во втором 

тысячелетии до н.э. Возможно, что эти животные в 

небольших количествах были завезены в Египет как 

военное завоевание и, поэтому не связаны с более 

поздним наличием скота зебу в Африке. Однако этот 

факт дает возможность считать, что зебу существова-

ли в восточной части континента еще 2 000 лет назад 

и появились в результате ранних контактов с ара-

бами или в результате морской торговли. Возможно 

также, что это и привело к первой интрогрессии 

генов зебу в популяцию африканского рогатого ско-

та. Основная волна завоза зебу могла начаться из 

арабских колоний на восточном побережье Африки 

около седьмого столетия нашей эры. Затем распро-

странение зебу, вероятно, происходило вследствие 

перемещения населений скотоводов и усилилось из-

за возникновения случаев эпидемии чумы крупного 

рогатого скота в конце девятнадцатого столетия.

Южная Африка была последней частью конти-

нента, в которой начали разводить пастбищный 

скот. Современные генетические данные исключают 

перемещение рогатого скота из западной части 

континента. Возможно, пастбищное содержание жи-

вотных распространялось на юг от района Великих 

озер, который 2 000 лет назад населяла народность 

банту. В результате контактов скотоводов с народами 

Сан (San), которые, в основном, промышляли охотой 

и собирательством, последние начали приобретать 

у них скот. Сегодня считается доказанным влияние 

ближневосточных центров одомашнивания на гене-

тическое разнообразие животных Африки, которое 

обнаружено на северо-востоке, северо-западе и юге 

Африки. Последнее – считается результатом заселе-

ния европейскими фермерами этой части континента. 

Цит.по Hanotte и др. (2002).

В Азии распространение домашнего скота на 
японском архипелаге, вероятно, явилось следствием 
деятельности фермеров-корейцев, приблизительно 
400 лет до н.э. Однако не исключена возможность 
влияний, привнесенных из других географических 
регионов. В Тихоокеанском регионе свиньи и куры 
распространялись по всей западной Полинезии  
(900-700 гг. до н.э.), а позднее - до Rapa Nui (о. Пасхи) 
вследствие полинезийской экспансии (900 г. н. э.).

Наряду с миграцией человека, в распространении 
домашнего скота важную роль играла сухопутная 
торговля. Домашний скот уже в то время стал това-

ром, и это способствовало расширению сухопутной 
торговли между человеческими цивилизациями. В 
Старом Свете в качестве вьючных животных исполь-
зовали ослов, лошадей, дромадеров и бактрианов, а 
в Южной Америке – лам. Считается, что одомашни-
вание лошади способствовало ее использованию в 
военных целях среди кочевых народов евразийской 
степи и последующему ее распространению в Старом 
Свете. Двугорбые верблюды также использовались 
в военных целях (хотя и ограниченно, Clutton-Brock, 
1999), а дромадер сыграл важную роль в распро-
странении арабской цивилизации.

þþþþþ1.indd   15 14.05.2010   21:10:59



СОСТОЯНИЕ  ВСЕМИРНЫХ  ГЕНЕТИЧЕСКИХ  РЕСУРСОВ  ЖИВОТНЫХ   
В  СФЕРЕ  ПРОДОВОЛЬСТВИЯ  И  СЕЛЬСКОГО  ХОЗЯЙСТВА

РАЗДЕЛ 1

16

РИС.  4
Происхождение и миграционные пути домашнего скота в Африке

D Центр
одомашнивания

Bos taurus
(длинноногие/коротконогие)
6 000-2 500 гг. до н. э.

Bos taurus
(африканские)
5 000 г. до н. э.-500 г. н. э.

Bos indicus
(зебу - 1-ая волна)
>2 000 г. до н. э.

Bos indicus
(зебу - 2-ая волна)
>700 г. н. э.

Источник: Группа графики, ILRI (2006).

Есть веские доказательства важности исполь-
зования древних морских торговых путей при рас-
пространении домашнего скота. Недавние моле-
кулярные генетические исследования, например, 
показали, что животные зебу попали в Африку мор-
ским путем через Индийский океан, а не сухопутным 
путем через Суэцкий перешеек или Синайский по-
луостров (Hanotte и др., 2002; Freeman и др., 2006). 
Данные как археологических, так и генетических 
исследований подтверждают, что распространение 
пастбищного животноводства в Средиземноморье 
осуществлялось и через морские пути (Zilhão, 2001; 
Beja-Pereira и др., 2006).

Предполагается, что после расселения и пере-
мещения популяций животных из центров проис-

хождения их разнообразие должно было сокра-
титься. Однако, смешивание популяций, проис-
ходящих из различных центров доместикации, 
наоборот, привело к увеличению разнообразия, 
о чем свидетельствуют генетические исследова-
ния. Кроме того, детальный молекулярный ана-
лиз показал, что наряду с обыденными случая-
ми скрещивания животных разных популяций, 
наблюдались случаи интрогрессии домашних и 
диких популяций сразу после начала процесса 
одомашнивания. Такие интрогрессии привели к 
образованию локальных популяций домашних 
животных с уникальным генофондом, особенно 
в местах, отличных от географических центров 
происхождения. В качестве примера рассматри-
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вают интрогрессию местного и европейского тура 
(Götherström и др., 2005; Beja-Pereira и др., 2006), 
а также местного тура и азиатского рогатого ско-
та (Mannen и др., 2004).

Понимание географической и исторической 
картины распространения домашнего скота имеет 
большое значение для идентификации географи-
ческих областей с высоким уровнем разнообра-
зия, которые потенциально могут считаться при-
оритетными для сохранения этого разнообразия. 
Для этого потребуется точное картирование ге-
нетического разнообразие. До настоящего време-
ни таких исследований проводилось очень мало. 
Однако, недавние обширные исследования видов 
рогатого скота Европы, Африки и Западной Азии 
показало, что наивысшая степень их разнообра-
зия наблюдается в регионах, лежащих на пере-
сечении путей из различных центров одомашни-
вания (Freeman и др., 2006). Широкомасштабные 
работы по оценке разнообразия коз в Европе, на 
Ближнем и Среднем Востоке позволяют сделать 
вывод о связи генетического разнообразия коз 
с их географической средой обитания и проис-
хождением (Cañón и др., 2006).

Увеличение масштабов перемещения генети-
ческого материала животных в настоящее время 
обусловлено высоким развитием животноводче-
ских технологий, совершенствованием системы 
маркетинга и увеличивающимся спросом на про-
дукцию животноводства. Этот процесс, в который 
вовлечено ограниченное число пород животных и 
имеющий ярко выраженное направление от раз-
витых к развивающимся странам, представляет 
главную угрозу для сохранения и использования 
местных ГРЖ (см. часть В).

Доместикационные  
изменения у домашнего скота

5

Основными факторами, оказавшими влияние на 
формирование разнообразия популяций домаш-
него скота являлись мутации, отбор и адаптация. 
Процесс одомашнивания привел ко многим измене- 
ниям, некоторые из которых, возможно, все еще про-
должаются. При этом важнейшее значение имели 
морфологические изменения. Домашние животные, 
как правило, имеют меньшие размеры, чем их дикие 
аналоги (известное исключение, современные куры). 
Более мелкие животные раньше достигают половой 
зрелости и ими проще управлять при стадном со-
держании (Hall, 2004). Мелкий западноафриканский 
рогатый скот, овцы и карликовые козы представ- 
ляют яркие примеры сокращения размера тела, 
вследствие генетических изменений, связанных с 
адаптацией к влажному тропическому климату и 
защитой от паразитов. В некоторых случаях, искус-
ственный отбор сознательно привел к существенным 
различиям размера животных одного вида. В качестве 
яркой иллюстрации можно привести лошадей пород 
шетландский пони и шайр (Clutton-Brock, 1999).

Домашние животные могут существенно отличать-
ся от диких предков и по экстерьеру, что связано с 
направлением продуктивности (например, европей-
ские мясные породы) или под действием окружаю-
щей среды (например, козы породы Sahelian). Отбор 
по мышечной массе часто приводил к большему раз-
витию мускулатуры задних частей тела относительно 
плечевых (Hall, 2004). Наглядным примером действия 
отбора по мышечной массе является двойная мышца 
у ряда европейских мясных пород, а также у некото-
рых пород овец и свиней. Этот признак у крупного 
рогатого скота обусловлен мутацией единствен-
ного гена – гена миостатина (Grobet и др., 1998), 
а у овец – гена каллипиг (Cockett и др., 2005).

Другой яркий пример, связанный с одомашнива-
нием – способность животных накапливать жир. Это 
свойство, в частности, характерно для домашней пти-
цы и стало следствием отсутствия необходимости за-
щиты от хищников. Примерами способности накапли-
вать жир для млекопитающих являются горб у зебу и 
хвост у жирнохвостых и курдючных овец. Такие изме-
нения могут иметь весьма древнее происхождение: 
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жирнохвостые овцы известны в Западной Азии еще 
3000 лет до н.э., а горбатый рогатый скот изображен 
на рисунках древних цивилизаций Мохенджо-Даро 
(Mohenjo-Daro) и Хараппа (Harappa) из долины реки 
Инд в 2 500-1 500 г.г. до н.э. (Clutton-Brock ,1999).

Наблюдается и высокая изменчивость шерстного 
покрова животных большинства видов. Так, породы 
овец в альпийском регионе имеют густой шерстный 
покров, в то время как животные породы африкан-
ский сахель (African Sahel) имеют редкую шерсть. 
Возможно, что эти изменения произошли под дей-
ствием мутаций и последующего искусственного от-
бора еще в 6 000 году до н.э, о чем свидетельствует 
статуэтка шерстной овцы, найденная в Исламской 
республике Иран (Clutton-Brock, 1999).

Масть и окраска оперения также подвергаются 
естественному отбору за счет действия факторов 
окружающей среды: животные со светлой окраской 
более приспособлены к жарким условиям среды, 
с темным окрасом - к более прохладному климату 
(Hall, 2004). Вместе с тем, на окрас шерсти оказы-
вает влияние и искусственный отбор. Селекционеры 
домашнего скота в развивающемся мире часто стре-
мятся к однородности окраски шерсти, хотя в тропи-
ческих странах предпочитают сохранить разнообра-
зие окраски по церемониальным причинам или для 
более простой идентификации животных. Примером 
этого является наблюдаемое разнообразие в окра-
ске животных рогатого скота нгуни (Nguni) у зулус-
ских народов (Poland и др., 2003).

Важно понять, что адаптация к местным усло-
виям среды, искусственный и/или естественный 
отбор не всегда будут приводить к уменьшению 
генетической изменчивости или функционально-
му разнообразию в популяциях домашнего скота. 
Например, естественный отбор может благоприят-
ствовать адаптивному разнообразию в пределах 
стад под действием средовых факторов (например, 
в результате изменения климата). Недавние иссле-
дования генетического разнообразия шести самых 
важных белков молока у крупного рогатого скота 
выявили более высокое их разнообразие в относи-
тельно ограниченном регионе Северной Европы, 
что связывают с направлением отбора, начавшим-
ся еще во времена существования кочевых племен 
в этой области (Beja-Pereira и др., 2003).

Заключение6

Понимание происхождения и последующей 
истории и эволюции разнообразия ГРЖ имеет 
большое значение для выработки устойчивых 
стратегий их сохранения и использования. Раз-
нообразие домашних животных берет начало от 
диких предков, а затем сформировано на осно-
ве процессов мутаций, генетического дрейфа, а 
так же естественного и искусственного отборов. 
Только часть разнообразия существующих до-
машних популяций обусловлена предковыми 
видами. В процессе эволюции разнообразие до-
машних животных непрерывно увеличивалось. 
Новые комбинации генов в каждом поколении, 
мутации, скрещивание представителей разных 
генофондных групп явились предпосылкой для 
естественного и искусственного отбора. В свою 
очередь, это послужило основой существенного 
повышения производительности животных, до-
стигнутой в коммерческих породах, и адаптации 
местного домашнего скота к разнообразным сре-
довым факторам.

Однако, уровень разнообразия  домашнего 
скота в мире в настоящее время сокращается, 
сопровождаясь быстрой и бесконтрольной поте-
рей уникальных, а часто и не охарактеризован-
ных ГРЖ. Если порода или популяция вымирают, 
это означает потерю ее уникальных адаптивных 
свойств, которые часто обусловлены действием 
большого числа взаимодействующих генов, и 
являются результатами сложных взаимосвязей 
между генотипом и средой.
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