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Резюме: В настоящий момент, внутривидовая таксономия снежного барана (Ovis 
nivicola) является спорной и требует уточнения с помощью молекулярно-
генетических маркеров ДНК. В нашей предыдущей работе с использованием 
анализа полногеномного однонуклеотидного полиморфизма (ОНП), мы 
обнаружили, что популяция обитающая на хребте Хараулах отличался 
генетически от другой популяции якутского подвида, к которому его обычно 
относили. Целью нашего исследования было выяснение таксономического статуса 
Хараулахского снежного барана с использованием гена митохондриального 
цитохрома в. В настоящее исследование было включено в общей сложности 87 
образцов из пяти различных географических точек обитания якутского снежного 
барана, а также 20 образцов других признанных подвидов. Нами было выявлено 19 
гаплотипов, два из которых принадлежали популяции с хребта Хараулах. Анализ 
медианной сети и Байесовского дерева показал, что популяция, обитающая в 
районе Хараулаха группировалась отдельно от остальных видов Якутских снежных 
баранов. Дивергенции между Хараулахской популяцией и якутским снежным 
бараном оценивается в 0,48 ± 0,19 МЯ. Таким образом, изучение 
последовательностей cytb мтДНК подтвердило результаты обще геномного SNP-
анализа. Учитывая высокую степень дивергенции Хараулахского снежного барана 
от других групп, идентифицированных как с помощью молекулярно-
генетических, так и митохондриальных ДНК-маркеров, мы предлагаем 
классифицировать Хараулахскую популяцию как отдельный подвид. 

 
Ключевые слова: дикий баран, толсторог, таксономия; мтДНК; цитохром b; 
Якутский снежный баран; Ovis nivicola lydekkeri 
 
 



 
 

1. Вве
дение: 

Снежный баран 
(Ovis nivicola) (Video S1) 
является эндемичным 

видом в северо-Восточной Сибири и на  

Дальнем Востоке России. Наряду с североамериканскими баранами 
(толсторогами) (Ovis canadensis) и бараном Далла (Ovis dalli), он относится к 
подроду Pachyceros рода Ovis [1]. Внутривидовая таксономия снежного барана 
весьма противоречива и в настоящее время остается недостаточно изученной [2–4]. 
В то время как одни ученые считают, что снежных овец не следует делить на 
подвиды, а скорее рассматривать как подвид североамериканских диких баранов 
[5], другие выделяют до семи подвидов [6]. 
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Согласно классификации Чернявского [4],которая официально признана 
Международным советом по охране дичи и дикой природы (CIC), выделяются 
четыре подвида: Камчатский (O. n. nivicola), Корякский (O. n. koriakorum), 
Путоранский (O. n. borealis) и Якутский (O. n. lydekkeri) [7]. 

До настоящего времени таксономическое деление снежного барана (O. 
nivicola) на подвиды основывалось на морфологических различиях между 
особями. Однако на морфологические характеристики влияют как происхождение 
животных, так и условия окружающей среды (питание, температура и т. д.). 
Поэтому использование такого подхода может ввести в заблуждение при 
определении структуры популяции. Таким образом, различия между особями 
разного происхождения могут быть нивелированы, нахождением в сходных 
условиях окружающей среды. Напротив, животные одного и того же или сходного 
генетического происхождения могут развить отличительные признаки благодаря 
своей адаптации к различным условиям окружающей среды. 

Исследование ДНК-полиморфизмов позволяет выявить “истинные” 
генетические различия между особями, и оно все шире используется в 
исследованиях по вопросам биологической систематики 8]. Наиболее 
распространенным методологическим подходом является изучение 
полиморфизмов митохондриальной ДНК (мтДНК). Преимуществом мтДНК 
является отсутствие рекомбинации и материнского типа наследования, а также 
возможность извлечения мтДНК из небольших количеств биологических образцов, 
поскольку клетки животных содержат ее многочисленные копии. Например, с 
помощью мтДНК три вида таров были отнесены к отдельным монотипическим 
родам-Hemitragus jemlahicus, Nilgiritragus hylocrius и Arabitragus jayakari, в то 
время как по морфологическим признакам они были классифицированы как 
различные подвиды одного и того же вида [9]. Разработка ДНК-чипов для 
одновременного анализа нескольких тысяч или даже сотен тысяч 
однонуклеотидных полиморфизмов (SNPs) в геноме сельскохозяйственных 
животных позволила использовать этот высокоинформативный инструмент для 
изучения геномов родственных диких видов [10,11], включая толсторогов [12] и 
снежны баранов [13]. В последней работе было выявлено, что популяции якутского 
снежного барана (O. n lydekkeri), традиционно рассматриваемые как единый 
подвид, представлены особями разного происхождения. В частности, установлено 
иное от других популяций якутского снежного барана, происхождение снежного 
барана, обитающего в самой северной части ареала снежного барана—хребте 
Хараулах [13]. Для подтверждения статуса Хараулахских баранов, как 
самостоятельного подвида необходимы дополнительные исследования с 
использованием других типов изменчивости ДНК. Из-за широкого применения в 
филогенетических исследованиях и признания научным сообществом результатов 
полиморфизмы мтДНК являются наиболее подходящим для этих целей типом 
вариабельности последовательностей. Использование митохондриальной ДНК 
представляет особый интерес при изучении O. nivicola в связи с ее материнской 
наследственностью. Общеизвестно, что самки снежных баранов гораздо менее 
склоны к миграции, чем самцы. Как правило, самки остаются, где они родились, в 
то время как бараны могут мигрировать на расстояния до 100-150 км в поисках 
самок [3]. 

Таким образом, настоящая работа была направлена на уточнение 
таксономического статуса Хараулахской популяции снежного барана на основе 
анализа полиморфизма гена митохондриального цитохрома В (cytb). 

2. Материалы и методы 
Для исследования был отобраны животные пяти различных географических 

местностей Якутского снежного барана (О. н. лидеккери), включая хребет Хараулах 
-залив Тикси (ТИК, n = 21), Орулган (ОРУ, n = 25), Центрально-Верхоянский (ВЕР, n 
= 23), Сунтар-Хаятский (СХ, n = 11) и Момский (МОМ, n = 7) хребты, а также 
образцы трех других наиболее узнаваемых подвидов, включая Камчатский (КАМ, 
n = 9), Корякский (КОР, n = 9). 8), Путоранский (PUT, n = 3) (рис. 1)1). Образцы 
мышечной ткани снежного барана были собраны в ходе научных экспедиций по 
разрешениям, выданным Департаментом охотничьего хозяйства Республики Саха 
(Якутия). Некоторые образцы были предоставлены трофейными охотниками и 
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представителями коренных народов, имеющих лицензию на охоту на снежного 
барана для личного потребления в соответствии с Федеральным законом 
Российской Федерации. Нам удалось получить лишь несколько образцов, 
соответствующего качества пригодных для получения ДНК подвида Путоранского 
барана, занесенного в Красную книгу. Все они от животных, погибших по 
естественным причинам. 

 
 
 

Рисунок 1. На карте отмечены места, где были взяты пробы снежного барана, использованные в данном 
исследовании, и районом обитания вида. ТИХ = хребет Хараулах–бухта Тикси, ОРУ = Орулган, ЦВХ = 
Центральный Верхоянск, СХ = Сунтар-Хаята, МОМ = Момский, КАМ = Камчатский снежный баран, КОР = 
Коряк, ПУТ =Путоранский. 

Экстракцию ДНК проводили с помощью колонок Nexttec (Nexttec 
Biotechnology GmbH, Леверкузен, Германия) в соответствии с рекомендациями 
производителя. Последовательности гена cytb якутского снежного барана 
определяли методом секвенирования по Сэнгеру двух перекрывающихся 
фрагментов (площадь перекрытия около 50 п. п.). Последовательности cytb 
Камчатского, Корякского и Путоранского снежных баранов были определены с 
использованием технологии секвенирования следующего поколения (NGS)[14]. 
Для этого были амплифицированы три перекрывающихся фрагмента мтДНК 
(область перекрытия более 290 п. н.) длиной 6,5, 5,7 и 6,7 кб. Полученные продукты 
полимеразной цепной реакции (ПЦР) очищали и использовали для подготовки 
библиотек к секвенированию, которые затем секвенировали методом парного 
конца 100 бп на HiSeq 1500 (Illumina). Для проверки сопоставимости результатов 
секвенирования по Сэнгеру и технологии NGS часть образцов якутского снежного 
барана (n = 20) была секвенирована двумя методами. Все сравниваемые 
последовательности оказались идентичны. Для аннотирования 
митохондриального генома [15] использовался веб-сервер Mitos. 
Последовательность cytb была восстановлена из полной последовательности 
мтДНК после ее выравнивания, выполненного с использованием МЫШЕЧНОГО 
алгоритма [16] в программном обеспечении MEGA 7.0.26 [17]. 

Последовательности генов cytb североамериканских диких овец были 
загружены из базы данных GenBank NCBI (www.ncbi.nlm.nih.gov (доступно на 15 
декабря 2020)): В окончательный набор данных были добавлены овцы Далла (O. 
dalli) (ODA, n = 3), бараны Скалистые гор (O. canadensis canadensis) (OCC, n = 8) и 
Пустынные толстороги(O. canadensis nelsoni) (OCN, n = 11). Полный список 
образцов с указанием регистрационных номеров GenBank NCBI представлен в 
таблице 1. 1. 
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Таблица 1. Список последовательностей генов мтДНК cytb североамериканских диких овец, 
загруженных из базы данных GenBank NCBI (www.ncbi.nlm.nih.gov (доступно на 15 декабря 2020)). 

# Вид // Номер присоединения в Генбанке Ссылки 
 Бараны Скалистых гор (Ovis 

canadensis canadensis) 
 Пустынный толсторог  

EU365985, EU366063, EU366064, EU366065, EU366066, 
EU366067, FJ936176, FJ936177 

EU366059, EU366060, EU366061, EU366062, FJ936178, FJ936179, 

 
Rezaei H.R. et al. [18] 

 
Rezaei H.R. et al. [18] 

2 (Ovis canadensis nelsoni) 11 
FJ936180, FJ936181, FJ936182, FJ936183, 

HM222706 Naidu A. et al. [19] 
MH779627 Dotsev A. et al. [14] 

3 Баран Далла (Ovis dalli) 3 EU365992, FJ936184 Rezaei H.R. et al. [18] 

1 8 
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Для построения медианной соединительной сети [20], используется программное 
обеспечениеPopART 1.7 [21] . Для Байесовской филогенетической реконструкции 
была выбрана одна выборка с наиболее частым гаплотипом из каждой популяции. 
Популяция с хребта Орулган была представлена двумя выборками гаплотипов, 
относящимися к центральному Верхоянску-ВЕР/ОРУ и к Хараулахскому хребту-
ТИК/ОРУ. Построение байесовского филогенетического дерева проводилось с 
помощью программы BEAST 2.5 [22] ] с последующей визуализацией в FigTree. 
1.4.2 (http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree (доступно на 15 декабря 2020)). 
Определение наилучших эволюционных моделей проводилось отдельно для 
каждого нуклеотида в программе PartitionFinder 2 [23] с использованием 
информационного скорректированного критерия Акайке (AICc) [24]. Наиболее 
оптимальными оказались эволюционные модели HKY + I, HKY и HKY + G 
соответственно для первого, второго и третьего кодонов гена cytb. Расчеты парных 
FST, а также анализ AMOVA проводились в программе Arlequin 3.5.2.2 [25]. 
Генетические расстояния на основе модели Кимуры-2-параметра [26] 
рассчитывались с помощью программного обеспечения MEGA 7.0.26. Далее, 
основываясь на этих расстояниях, в программе SplitsTree 4.14.6 было построено 
филогенетическое дерево [27]. Для расчета параметров генетического 
разнообразия использовалась программа DnaSP 6.12.01 [28] количество 
полиморфных сайтов (S), среднее число нуклеотидных различий (K), количество 
гаплотипов (H), разнообразие гаплотипов (Hd), разнообразие нуклеотидов (π). Мы 
также проверили гипотезу расширения популяции, рассчитав статистику 
нейтральности Фу Fs [29] и сделали тест Тадзимы D [30] и тест DnaSP 6.12.01. 
Демографические истории популяций снежных овец были выведены с помощью 
анализа попарного распределения рассогласований [31] и рассчитаны в рамках 
модели постоянного размера популяции в DnaSP 6.12.01. 

Дивергенция оценивалась с помощью программного обеспечения BEAST 2.5. 
Для калибровки молекулярных часов мы добавили априорную модель, 
предполагающую, что два вида группы–О. canadensis и O. dalli были разделены 1,5 
миллиона лет назад (MYA). Этот калибровочный узел был получен как медианное 
время расхождения из веб-ресурса TimeTree (http://www.timetree.org (доступно на 
15 декабря 2020)) [32]. 

Для создания карт с участками выборки использовались пакеты R “maps” [33] 
и “ggplot2” [34] . 

3. Результаты и обсуждение 
Для уточнения таксономического статуса хараулахской популяции снежных 

баранов, которая по результатам геномного анализа SNP была предложена в 
качестве самостоятельного подвида [13], нами было проведено исследование всей 
последовательности гена цитохрома В (cytb) у четырех наиболее узнаваемых 
подвидов снежных баранов, включая Якутский (O. n. lydekkeri), Камчатский (O. n. 
nivicola), Корякский (O. n. koriakorum) и Путоранский (O. n. borealis).. 
Последовательности cytb овец Далла (O. dalli) и двух подвидов толсторогов (O. 
canadensis canadensis) и (O. canadensis nelsoni) были включены в окончательный 
набор данных в качестве аутгрупп. 

Всего мы выявили 19 гаплотипов в 107 образцах снежного барана. Кроме того, 
O. n. koriakorum и O. n. borealis, а также популяция O. n. lydekkeri с Момского 
хребта были представлены одним гаплотипом Значения параметров генетического 
разнообразия (Таблица 2) в популяциях якутского снежного барана согласуются с 
данными, полученными в исследовании на основе SNP-маркеров. Таким образом, 
гаплотипическое разнообразие (Гд) на Верхоянском хребте увеличивается в южном 
направлении-с 0,381 0,111 на Хараулахе до 0,746 0,098 в Сунтар-хаятской 
популяции. Наименьшие значения нуклеотидного разнообразия (π) и средние  

количество нуклеотидных различий (K) наблюдалось в Хараулахской популяции 
снежного барана. 

 
Таблица 2. Показатели генетического разнообразия и нейтральности популяций снежных 
овец рассчитаны по нуклеотидной последовательности митохондриального гена cytb. 
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± ± ±
 − 

1,893 ± 
1,117 

3.018 ± 
1.703 

0.507 ± 0.075 0.00166 ± 0.00109 

0.746 ± 0.098 0.00265 ± 0.00169 0.43451 

MOM 7 0 0 1 0 0 - - 
KAM 9 7 2.722 1.592 5 0.861 0.087 0.00239 0.00158 0.25402 0.16693 
KOR 8 0 0 1 0 0 - - 
PUT 3 0 0 1 0 0 - - 

Популяция: ХХТ = хребет Хараулах—бухта Тикси, ОРУ = Орулган, ВЕР = Центральный Верхоянск, СХ = 
Сунтар - Хаята, МОМ = Момский, КАМ = Камчатка, КОР = Коряк, ПУТ = Путорана; n—количество 
образцов; S—количество полиморфных сайтов; K—среднее число нуклеотидных различий; SD—
стандартное отклонение; H— количество гаплотипов; Hd—разнообразие гаплотипов; π—разнообразие 
нуклеотидов; D—значение критерия нейтральности Тадзимы, Fu—среднее значение критерия 
нейтральности Тадзимы.Fs-значение критерия нейтральности Фу. 

 
Результаты тестов Тадзимы D и Фу Fs были статистически незначимы во всех 

популяциях, поэтому мы не смогли отвергнуть нулевую гипотезу, которая 
указывает на отклонения от нейтральности и предполагает недавнее расширение 
популяции. 

Медианная сеть присоединения (Рис.2) ) показала, что группа, населяющая 
горы Камчатки - O. n.nivicola, была наиболее отделена от остальных и наиболее 
близка к историческому предку современного снежного барана. Все остальные 
образцы были получены из одного гаплотипа, встречающегося в настоящее время 
в центральном Верхоянском хребте— ВЕР и на Орулганском хребте—ОРУ. Среди 
образцов с хребта Хараулах мы выделили два гаплотипа, которые отличались друг 
от друга единственной мутацией. Один из этих гаплотипов был также обнаружен у 
животных с хребта Орулган. Таким образом, наличие в популяции ОРУ 
гаплотипов, отличающихся друг от друга четырьмя нуклеотидными заменами, 
подтверждает смешанное происхождение этой популяции, как это было выявлено 
при исследовании множественных SNP-маркеров[13]. Установлен гипотетический 
гаплотип, связывающий популяцию с хребта Хараулах с путоранским снежным 
бараном. 

Генетические расстояния на основе модели Кимура-2-параметра (Таблица 3) 
подтвердили наибольшую генетическую дистанцию камчатского снежного барана 
от других изученных групп. 

 
Таблица 3. Генетические расстояния между изученными популяциями снежных овец и североамериканскими 
дикими овцами. 

 

Популяци
и 

TIK ORU VER SKH MOM KOR KAM PUT OCC OCN ODA 

TIK * 0.002 0.005 0.008 0.005 0.006 0.012 0.006 0.025 0.022 0.025 
ORU 0.438 * 0.004 0.006 0.004 0.004 0.010 0.005 0.024 0.021 0.024 
VER 0.831 0.570 * 0.004 0.003 0.003 0.009 0.005 0.023 0.021 0.024 
SKH 0.850 0.661 0.560 * 0.006 0.005 0.011 0.007 0.025 0.025 0.028 

MOM 0.950 0.689 0.651 0.741 * 0.004 0.010 0.006 0.024 0.022 0.025 
KOR 0.959 0.718 0.665 0.714 1.000 * 0.009 0.005 0.023 0.021 0.024 
KAM 0.919 0.813 0.804 0.771 0.868 0.865 * 0.011 0.020 0.020 0.021 
PUT 0.950 0.704 0.741 0.708 1.000 1.000 0.834 * 0.026 0.025 0.028 
OCC 0.972 0.924 0.933 0.913 0.967 0.968 0.904 0.958 * 0.012 0.013 
OCN 0.972 0.934 0.941 0.926 0.966 0.967 0.912 0.959 0.769 * 0.006 
ODA 0.981 0.929 0.935 0.899 0.981 0.982 0.884 0.966 0.876 0.886 * 

Ниже диагонали показаны попарные FST и выше диагонали генетические расстояния (на основе модели Кимуры-2-
параметра). Значимые значения ФСТ выделены жирным шрифтом (р < 0,05). Популяции ХХТ = хребет Хараулах–бухта Тикси, 
ОРУ = Орулган, ВЕР = Центральный Верхоянск, СХ = Сунтар-Хаята, МОМ = Момский, КАМ = Камчатка, КОР = Коряк, ПУТЬ = 
Путорана, ОДА = Баран Далла, ОКК = Толсторог Скалистых гор, ОКН = Пустынный толсторог. Звездочка: ноль. 

 
Центрально-верхоянская, Сунтар-хаятская и момская популяции имели 

сходные генетические расстояния с хараулахской популяцией (0,005, 0,008, 0,005 
соответственно) и с популяцией обитающей на Путоранского плато (0,005, 0,007, 
0,006) и ниже с корякской (0,003, 0,005, 0,004). Парные значения FST выявили 
высокую генетическую дифференциацию между популяциями снежного барана. 
Самые низкие значения FST наблюдались между TIK и ORU– 
0.438 и самые высокие между TIK и KOR-0.959. Показано, что значения ФСТ между 
ХХТ и популяциями O. n. lydekkeri (VER, SKH, MOM) варьировали от 0,831 (TIK и 
VER) до 0,950 (TIK и MOM) и были выше, чем в пределах других  

Популяци
и 

n S K (±SD) H Hd (±SD) π (±SD) Tajima’s D Fu’s Fs 

TIK 
ORU 
VER 
SKH 

21 
25 
23 
11 

1 
5 
7 
8 

0,381 ± 0,375 

1.636 ± 1.002 

2 
3 
5 
4 

0.381 ± 0.101 

0.640 ± 0.065 

0.00033± 0.00037 

0.00144 ± 0.00098 

0,65593 
1,23135 
−0.43378 

0,94374 
3,39988 
0,34957 
1,79212 
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Видов якутских снежных баранов от 0,560 (ВЕР и СХ) до 0,741 (СХ и МОМ). Эти 
результаты согласуются с исследованием якутского снежного барана на основе 
цельногеномных SNP-маркеров [13]. Деревья построены основываясь на 
генетических расстояниях и попарном FST (Рис. 3). 

 

Рисунок 2. Медиана присоединения сети гаплотипов снежных овец (Ovis nivicola) и 
североамериканских диких овец, основанная на анализе полиморфизма гена мтДНК cytb. 
Диаметр круга соответствует числу особей, принадлежащих к данному гаплотипу. 
Количество поперечных линий указывает на количество нуклеотидных замен. Черные 
круги в точках ветвления сети-это гипотетические гаплотипы. ХХТ = хребет Хараулах–бухта 
Тикси, ОРУ = Орулган, ВЕР = Центральный Верхоянск, СХ = Сунтар-Хаята, МОМ = 
Момский, КАМ = Камчатка, КОР = Коряк, ПУТЬ = Путорана, ОДА = Баран Далла, ОКК = 
Толсторог Скалистых гор, ОКН = Пустынный толсторог. 

Аналогичные выводы можно сделать и из анализа Байесовского 
филогенетического древа (Рис. 4): два Хараулахских гаплотипа образовали кладу с 
путоранским снежным бараном. 

Все якутские популяции (ВЕР, СХ, МОМ) вместе с корякскими снежными 
баранами были помещены в другую кладу. Камчатская популяция была наиболее 
удалена от всех остальных групп снежных баранов. Чтобы оценить 
приблизительное время дивергенции между популяциями снежных овец, мы 
калибровали молекулярные часы, рассматривая время парной дивергенции  
 Для O. canadensis and O. dalli–1.5 млн. лет назад (MYA), рассчитано как медиана из 
предыдущих исследований[1,18,35,36] приведено на веб-ресурсе TimeTree[32]. 
Согласно нашей модели, мы получили время дивергенции между O. nivicola и 
североамериканскими дикими овцами около 2 млн лет, что согласуется с 
медианным временем для этих видов, указанным на веб–ресурсе TimeTree-1,94 млн 
лет. Хараулахская популяция (ТИК) расходилась от ближайшей группы с плато 
Путорана (ПУТ) примерно на 0,3 0,13 млн лет, а от якутских популяций снежного 
барана (ВЕР, СХ, МОМ) - на 0,48 0,19 млн лет. Самая отдаленная камчатская 
популяция была отделена от всех остальных популяций снежного барана  
0,93 0,35 MYA. Все вышеперечисленные клады были поддержаны высокими 
значениями апостериорной вероятности: ХХТ-ПУТ–0,91, ХХТ -Якутский снежный 
баран–1, КАМ-все остальные популяции снежного барана–1 (рис. С1). 
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Рисунок 3. Древо снежных баранов (Ovis nivicola) и североамериканских диких баранов, 
основанное на генетических расстояниях на основе модели Кимура-2-параметра (а) и 
попарного FST (б) ХХТ = хребет Хараулах–бухта Тикси, ОРУ = Орулган, ВЕР = Центральный Верхоянск, СХ = 
Сунтар-Хаята, МОМ = Момский, КАМ = Камчатка, КОР = Коряк, ПУТЬ = Путорана, ОДА = Баран Далла, ОКК = 
Толсторог Скалистых гор, ОКН = Пустынный толсторог. 

Приведены результаты исследования AMOVA, которое проводилось для 
четырех популяций O. n. lydekkeri: ХХТ, ВЕР, СХ и MOM, поддерживали 
генетическую дифференциацию между популяциями якутского снежного барана 
со значительной вариацией 78,8%(Таблица 4). В популяциях было обнаружено 
только 21,2% генетических вариаций . ОРУ не был включен в этот тест из-за его 
смешанного происхождения. 

 
Таблица 4. Результаты АМОВА для якутских популяций O. nivicola на основе гена 
цитохрома в. 

 

Source of Variation d.f. SS VC V% 
Among populations 3 105.035 2.36458 78.8 

Within populations 58 36.9 0.63621 21.2 

Total 61 141.935 3.00080  
d.f = степени свободы; SS = сумма квадратов; VC = компоненты дисперсии; V% = процент вариации. 
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Рисунок 4. Байесовское филогенетическое дерево снежных баранов (Ovis nivicola) и североамериканских диких 
баранов, указывающее время дивергенции (в МЯ) оценок, основанных на гене мтДНК cytb. 

Распределение рассогласования (распределение числа попарных различий 
между последовательностями) показало, что в ХХТ наблюдаемая кривая 
согласуется с ожидаемой моделью постоянного размера популяции (Рис.5). Для 
всех остальных популяций распределение несоответствий было 
мультимодальным. Эти результаты отражают тот факт, что популяция, 
обитающая на самой северной периферии ареала вида, развивалась независимо, 
без примеси других групп. Все остальные популяции могли выживать в периоды 
оледенения в убежищах и расширять свои ареалы, смешиваясь с другими 
популяциями. Например, популяция с хребта Орулган (ОРУ) образовалась путем 
смешения харауахской популяции с группами из Центрального Верхоянского 
хребта, что было показано как молекулярными [13] так и митохондриальными 
исследованиями ДНК. 

По результатам наших исследований популяции снежных баранов можно 
разделить на три основные группы. Первая и самая дальняя группа представлена 
снежными баранами Камчатки. Вторая группа объединяет популяции с плато 
Путорана и Хараулахского хребта, а третья включает Якутских снежных баранов 
наряду с представителями Корякского подвида. Полученные результаты не 
согласуются с традиционным подразделением снежных баранов, которое 
основывалось на морфологических признаках. Таким образом, Хараулахская 
популяция не должна рассматриваться как O. n. lydekkeri и, скорее, 
классифицироваться как отдельный подвид. Статус корякского подвида должен 
быть дополнительно изучен с использованием большего количества образцов и 
различных типов генетических маркеров. 

Наконец, результаты нашего исследования должны привести к переоценке 
программ защиты снежного барана в Якутии. В настоящее время наиболее 
многочисленный подвид якутского снежного барана охраняется только в Момском 
природном парке и заповедниках: “Орулган-Сис” (хребет Орулган), 
“Верхнеиндигирский” (хребет Черский), “Келе” (Центральная часть Верхоянского 
хребта). На этих территориях создаются условия для сохранения природных 
ресурсов (путем ограничения хозяйственной деятельности) и условия, 
необходимые для охраны растений и животных [37]. Изученная популяция 
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снежного барана на хребте Хараулах охраняется только на территории 
федерального государственного природного заповедника “Усть-Ленский”, где 
охота на этот вид ограничена определенными периодами и длится с 1 августа по 30 
ноября. Коренным народам также разрешается охотиться на снежных баранов 
только в эти периоды. Признание Хараулахской популяции отдельным подвидом 
позволит оценить численность популяции и организовать новые заповедные зоны 
в местах размножения и кормления. Создание нового ресурсного заповедника на 
Хараулахском хребте имеет важное значение для сохранения самой северной 
популяции снежного барана. 

 

Рисунок 5. Распределение рассогласования для популяций Ovis nivicola. Пунктирная линия представляет 
ожидаемое распределение в рамках модели постоянного размера популяции, а сплошная линия-наблюдаемую 
парную разницу. (a) ТТХ, (b) ОРУ, (c) ВЕР and (d) СХ популяции. ХХТ = хребет Хараулах–Тикси, ОРУ = Орулган, 
ВЕР = Центральный Верхоянск, СХ = хребты Сунтар-Хаята. 

4. Заключение 
Наше исследование всей последовательности cytB у четырех наиболее 

узнаваемых подвидов азиатского снежного барана (Ovis nivicola) показало 
наибольшую генетическую дистанцию камчатской популяции (O. n. nivicola). Все 
остальные образцы были получены из одного гаплотипа, встречающегося в 
настоящее время в центральном Верхоянском ВЕР и на Орулганском хребте—ОРУ. 
Показано, что по числу нуклеотидных замен Хараулахская популяция отличается 
от “основного” якутского гаплотипа даже больше, чем официально признанные 
Путоранский и Корякский подвиды. Орулганская популяция имеет примитивное 
происхождение и представлена двумя основными гаплотипами, отличающимися 
друг от друга четырьмя нуклеотидными заменами Таким образом, изучение 
последовательностей cytb мтДНК подтвердило результаты общегеномного SNP-
анализа. Учитывая высокую степень дивергенции Хараулахского снежного барана 
от других групп, идентифицированных как с помощью молекулярно-
генетических, так и митохондриальных ДНК-маркеров, мы предлагаем 
классифицировать Хараулахскую популяцию как отдельный подвид. Результаты 
нашего исследования могут быть использованы в программах сохранения 
биоразнообразия. 

 
Дополнительные Материалы: Следующие материалы доступны онлайн 
https://www.mdpi.com/2075-1 729/11/3/252/s1, Рис. S1: Байесовское филогенетическое 
дерево снежных баранов (Ovis nivicola) и североамериканских диких баранов с указанием 
апостериорных вероятностных значений, Видео S1: Представитель самой северной 
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популяции снежных баранов (хребет Хараулах). Видео: Эдуард В. Бендерский. 
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