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Аннотация. Овца – одно из первых одомашненных животных в неолитической Юго-Западной Евразии. 
Представленное исследование позволяет предположить, что одомашнивание овец произошло на Анатолийском 
плато, к северо-западу от общепринятых границ Плодородного полумесяца, а не внутри них. Однако многие 
аспекты процесса доместикации (конкретное место, время и история после доместикации) остаются до конца 
невыясненными. В обзоре подробно рассматривается филогенез, прослеживается основная роль азиатского 
муфлона (Ovis gmelini) как предка, а также обсуждаются спорные аспекты вклада других диких видов Ovis, 
раскрывается история интродукции и миграции овец в мире, обобщается современное научное понимание 
филогенетических связей между популяциями диких муфлонов и домашних овец (Ovis aries). Рассматриваются 
многогранный процесс приручения, обсуждаются предлагаемые эволюционные механизмы, такие как синдром 
одомашнивания, и гипотезы о гормонах щитовидной железы, а также опосредованный человеком отбор ключевых 
фенотипических признаков. В статье анализируются результаты, полученные с помощью различных генетических 
маркеров, включая гаплогруппы митохондриальной ДНК. Филогенетический анализ с использованием 
митохондриальной ДНК был успешно применен для выявления филогеографических закономерностей и времени 
дивергенции с раннего неолита и до средневековья, миграции овец из центра одомашнивания в Азию, Европу и 
Африку. Одомашненные овцы, пережившие и выдержавшие экстремальные изменения климата, происходившие 
в последний послеледниковый период, стали родоначальниками современных местных пород овец. Начиная с 
седьмого тысячелетия до нашей эры одомашненные овцы были завезены на Кавказ, в Центральную Азию и Европу. 
Распространение овец в Азии началось с Ближнего Востока на Монгольское плато и Индийский субконтинент, 
затем на север и юго-запад Китая. В России, территория которой занимает значительную часть Евразии, выведено 
уникальное породное разнообразие овец, при этом гаплогруппа B типична для пород овец европейского типа 
происхождения (западные географические регионы), а гаплогруппа A – для овец азиатского типа (восточные 
географические регионы).
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Abstract. The sheep was one of the first domesticated animals in Neolithic Southwest Eurasia. The presented study 
suggests that the domestication of sheep occurred on the Anatolian plateau, to the northwest of the commonly 
accepted boundaries of the Fertile Crescent, rather than within it. However, many aspects of the domestication process 
(the specific place, time, and history after domestication) have remained not fully understood. The review examines in 
detail the complex origin, traces the primary role of the Asian mouflon (Ovis gmelini) as an ancestor, and also discusses 
controversial aspects of the contribution of other wild Ovis species. It reveals the history of the introduction and migration 
of sheep in the world, and summarizes the current scientific understanding of the phylogenetic relationships between 
populations of wild mouflons and domestic sheep (Ovis aries). A multifaceted process of domestication is considered, 
and the proposed evolutionary mechanisms are discussed, such as the domestication syndrome and hypotheses 
about thyroid hormones, as well as the human-mediated selection of key phenotypic traits. The article analyzes the 
results obtained using various genetic markers, including mitochondrial DNA haplogroups. Phylogenetic analysis using 
mitochondrial DNA has been successfully applied to identify the phylogeographic patterns and divergence times, from 
the early Neolithic to the Middle Ages, of sheep migration from the domestication center to Asia, Europe, and Africa. 
Domesticated sheep, having survived and endured extreme climate changes that occurred in the last post-glacial period, 
became the ancestors of modern local sheep breeds. Starting from the seventh millennium BC, domesticated sheep 
were brought to the Caucasus, Central Asia, and Europe. The spread of sheep in Asia began from the Middle East to the 
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Mongolian Plateau and the Indian subcontinent, then to the north and southwest of China. In Russia, the territory of 
which covers a significant part of Eurasia, a unique breed diversity of sheep has been developed, with haplogroup B 
typical for breeds of the European-type origin (western geographic regions), and haplogroup A of the Asian-type sheep 
(eastern geographic regions).
Key words: evolution, genetics, mouflon, domestication, domestic sheep, migration, haplogroup
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Введение 
Род Ovis насчитывает около 8.31 млн лет существования 
и включает восемь ныне живущих видов: домашнюю 
овцу (Ovis aries), аргали (O. ammon), азиатского муфлона 
(O. orientalis), европейского муфлона (O. musimon), уриала 
(O. vignei), толсторога (O. canadensis), тонкорога (O. dalli) 
и снежного барана (O. nivicola) (Rezaei et al., 2010). При 
этом происхождение и «дикий» статус европейского муф-
лона – предмет значительных дискуссий (Hiendleder et 
al., 2002; Chessa et al., 2009). P. Mereu c коллегами (2025) 
считают, что его следует отнести к подвиду азиатского 
муфлона. Исторически считалось, что европейские муф-
лоны, особенно те, которые обитают на Корсике и Сарди-
нии, являются остатками древней популяции европейских 
диких овец (Poplin, 1979). Однако археологические данные 
свидетельствуют о том, что они были завезены людьми 
на Кипр в раннем неолите (примерно 10 000 лет назад), а 
затем на Корсику и Сардинию (Vigne et al., 2011). Эти по-
пуляции были далеки от одомашнивания в современном 
понимании, а содержались в огороженных местах лишь 
для защиты от хищников и обеспечения постоянного, 
легкодоступного источника мяса и шкур с минимальным 
взаимодействием между людьми и животными (Barbato et 
al., 2022; Portanier et al., 2022; Mereu et al., 2024). 

Домашняя овца O. aries Linnaeus относится к числу пер­
вых доместицированных видов домашнего скота. Одомаш-
нивание произошло около 12 000 лет назад на Ближнем 
Востоке в районе гор Загроса (Her et al., 2022; Mereu et 
al., 2024), при этом многие аспекты процесса одомашни­
вания, такие как конкретное место и время, остаются не­
выясненными (Kaptan et al., 2024). Впоследствии  в  ре­
зультате миграции человека овцы распространились по 
всей Евразии и под действием естественного и искус-
ственного отбора образовали различные популяции (Wang 
et al., 2025).

Происхождение домашней овцы включало первоначаль-
ное одомашнивание и раннюю дивергенцию, за которыми 
последовала обширная постнеолитическая диверсифика-
ция. На раннем этапе одомашнивания участие человека 
было минимальным и в основном сконцентрировано на 
защите и обеспечении овец кормами, а не на интенсив-
ном разведении с целью развития конкретных признаков 
(Portanier et al., 2022; Mereu et al., 2025). Крайне важно 
понимать эту примитивную фазу одомашнивания овец, 
чтобы различать генетические изменения, существовав-
шие до одомашнивания, и те, которые непосредственно 
связаны с отбором, осуществляемым человеком. Этот 
исторический контекст показывает, что одомашнивание – 
это не единичное событие, а непрерывный процесс, харак-
теризующийся постепенным накоплением генетических, 

фенотипических и физиологических изменений (Jackson 
et al., 2020; Mereu et al., 2024). 

F. Teletchea и P. Fontaine (2014) предложили классифи-
кацию с пятью уровнями одомашнивания: первый уровень 
соответствует начальным испытаниям по акклиматизации 
диких животных в неволе. Затем, когда часть жизненного 
цикла находится под контролем, наступает второй уровень, 
где наиболее важным является размножение в неволе, 
третий уровень – когда весь жизненный цикл находится 
под контролем, но инстинкты диких предков еще присут-
ствуют. На четвертом уровне одомашненные животные су-
щественно отличаются от своих диких сородичей. А пятый 
уровень приводит к созданию определенных пород. Важно 
отметить, что различные группы популяций в пределах од-
ного вида действительно могут отображать разные уровни 
одомашнивания, даже в пределах одной географической 
области (Teletchea, Fontaine, 2014; Zeder, 2015).

Несмотря на интенсивную работу с использованием 
геномных данных современных овец (Lv et al., 2022; 
Матюков и др., 2023; Денискова, 2025; Dossybayev et al., 
2025), ни точное местонахождение, ни дикие предки, 
участвовавшие в первом процессе одомашнивания, ни 
постнеолитическая демографическая история популяций 
домашних овец или муфлонов до сих пор не выяснены 
(Kaptan et al., 2024).

Происхождение домашних овец
Один из открытых вопросов – происхождение генофонда 
домашних овец. Более ранние исследования указывали 
на несколько видов азиатских овец (O. ammon, Linnaeus, 
1758; O. gmelini, Blyth, 1841; O. vignei, Blyth, 1841) как на 
вероятного предка домашних овец (Pedrosa et al., 2005; 
Sanna et al., 2015). Однако недавние генетические ис-
следования подтверждают гипотезу о том, что азиатский 
муфлон является единственным прародителем домашней 
овцы (Chen et al., 2021), при этом, по мнению D. Kaptan с 
коллегами (2024), данный факт полностью не установлен. 
Более поздние геномные исследования указывают, что ген 
VPS13B демонстрирует сигналы интрогрессии от уриала 
или муфлона, а аргали внесли аллели в линии домашних 
овец Юго-Восточной Азии, интрогрессировав ген MSRB3, 
который, как было установлено, специфически связан с 
вариациями морфологии ушей (Cheng et al., 2023). 

Вид O. gmelini включает пять подвидов: армянский муф-
лон (O. gmelini gmelini, Blyth, 1841); исфаханский муфлон 
(O. gmelini isphananica, Nasonov, 1910); ларистанский 
муфлон (O. gmelini laristanica, Nasonov, 1910); кипрский 
муфлон (O. gmelini ophion, Blyth, 1841) и анатолийский 
муфлон (O. gmelini anatolica, Valenciennes, 1856). Из-за 
сложной внутривидовой таксономии азиатского муфлона 
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генетический вклад различных подвидов в одомашнивание 
овец остается неясным (Demirci et al., 2013; Li R. et al., 
2021; Daly et al., 2025). По мнению D. Sanna с коллегами 
(2015), эти подвиды представляют собой местные дикие 
популяции с начала голоцена, за исключением кипрского 
муфлона, завезенного с материковой Анатолии примерно 
в 12-м тысячелетии до н. э. 

S. Hiendleder с коллегами (2002) предположили, что 
овцы были одомашнены из двух разных подвидов в Турции 
и западном Иране (Ближний Восток), соответствующих 
линиям мтДНК A и B домашних овец соответственно. Зна-
чительное нуклеотидное разнообразие митохондриальных 
линий в этом регионе подтверждает географическую роль 
в одомашнивании овец и указывает на более сложную кар-
тину доместикации, чем предполагалось ранее (Meadows 
et al., 2007; Machová et al., 2022). 

Недавние исследования, включающие генетические 
и географические данные азиатских муфлонов по всему 
ареалу их распространения, а также современных и древ-
них овец из Анатолии, Юго-Западной Азии, Европы и 
Африки, дают основание считать, что раннее овцеводство, 
вероятно, зародилось в Анатолии и связано с анатолийским 
подвидом муфлона (O. gmelini anatolica) (Her et al., 2022; 
Atağ et al., 2024; Sandoval-Castellanos et al., 2024). 

Предполагается, что анатолийские и кипрские муфлоны 
в прошлом подвергались одомашниванию, по классифи-
кации F. Teletchea и P. Fontaine (2014) соответствующему 
первому уровню (Sanna et al., 2015; Barbato et al., 2017). 
Однако это пока лишь предположение, и генетические 
связи между этими муфлонами, древними и современными 
домашними овцами остаются до конца неясными.

Еще один в значительной степени нерешенный вопрос – 
история пород домашних овец. Современные породы овец 
делят на две основные географические группы: Европа 
и Азия–Африка (Naval-Sanchez et al., 2018; Li X. et al., 
2020). Это восточное и западное генетическое разделение 
прослеживается до 7000–6000 гг. до н. э., что указывает 
на их раннюю диверсификацию. Такое разделение также 
наблюдается и в современных группах митохондриальных 
гаплотипов овец: европейские овцы в основном несут га-
плотип B (> 50 % от поголовья овец в мире), а азиатские – 
преимущественно гаплотип A (34 % от поголовья овец в 
мире) (Machová et al., 2022; Mereu et al., 2024). 

На основе анализа полиморфизма контрольного региона 
мтДНК овец было идентифицировано семь гаплогрупп, 
две из которых (F и G) исчезли, а пять других присутству-
ют в современных породах (Wood, Phua, 1996; Chen et al., 
2021). Кроме упомянутых А и В гаплогрупп, обнаружена 
третья признанная филогенетическая ветвь, гаплогруппа C 
(9 % от поголовья овец в мире), выявленная у местных 
португальских овец, особей с Кавказа, Ближнего Востока 
и Азии (Guo et al., 2005; Pedrosa et al., 2005; Pereira et al., 
2006; Mereu et al., 2024). Затем была идентифицирована 
четвертая материнская линия, гаплогруппа D, наиболее 
близкая к O. gmelini anatolica (Demirci et al., 2013; Sanna 
et al., 2015). 

Гаплогруппа Е, идентифицированная с помощью ана-
лиза последовательностей D-петли, CytB и всего мито-

генома, – ключевая митохондриальная линия иранского 
азиатского муфлона (Mereu et al., 2025; Wang et al., 2025). 
Последние обнаруженные гаплогруппы D и E (< 0.5 % 
от поголовья овец в мире) – самые редкие, выявлены 
только у животных из Турции, Кавказа (Tapio et al., 2006), 
Европы (Gáspárdy et al., 2021), Тибета (Liu et al., 2016), 
Ирана (Rafia, Tarang, 2016). Все гаплогруппы образовались 
предположительно от 5 до 35 тыс. лет назад (Rezaei et  
al., 2010).

В научной литературе сообщается о восьмой, «дикой», 
митохондриальной линии X, которая встречается у кипр-
ских, анатолийских и иранских муфлонов и, по-видимому, 
является базальной по отношению к домашним гаплогруп-
пам C и E (Guerrini et al., 2021; Mereu et al., 2025).

Результаты исследований древней ДНК позволили 
установить, что анатолийские неолитические овцы преи­
мущественно схожи с современными европейскими по-
родами, в то время как киргизские неолитические овцы 
больше схожи с современными азиатскими породами, что 
предполагает раннее формирование данного разделения 
(Yurtman et al., 2021).

Эти закономерности подразумевают либо наличие не­
скольких центров одомашнивания, либо большую гетеро­
генную популяцию-предшественницу, прошедшую через 
несколько независимых «бутылочных горлышек». Однако 
в исследовании E. Yurtman с коллегами (2021) все со-
временные породы показали значительное генетическое 
сходство друг с другом, чем с неолитическими овцами, 
что говорит о значительном смешении пород в постнео­
литический период среди континентальных популяций 
овец, включая возможную интрогрессию от диких овец в 
домашние стада, а также о распространении и разведении 
овец с желаемыми признаками по континентам (Deng et 
al., 2020; Cheng et al., 2023). 

Интрогрессия от диких родственников в популяции до-
машних овец позволила последним адаптироваться к раз-
личным условиям окружающей среды и распространиться 
по всему миру, претерпевая генетические улучшения в 
различных системах производства. Установлены общие 
сигналы интрогрессии аллелей в генах, связанных с обоня-
нием (ADCY3 и TRPV1), и семействе генов PADI, включая 
PADI2, сопряженный с врожденным иммунитетом. 

Дальнейший анализ полногеномных последовательно-
стей показал, что интрогрессированные аллели в опреде-
ленном регионе PADI2 (chr2: 248302667–248306614) кор-
релируют с устойчивостью к пневмонии. Это позволило 
овцам адаптироваться к различным климатическим и эко-
логическим условиям после одомашнивания (Ciani et al., 
2020; Cao et al., 2021). В результате возникло множество 
уникальных пород, а обширные вариации, наблюдаемые 
как в местных, так и в улучшенных породах, подчерки­
вают геномное разнообразие, адаптивные характеристики 
и важные признаки продуктивности, присущие домаш-
ним овцам (Li X. et al., 2020; Cao et al., 2021; Alipanah et 
al., 2025). Дифференциация местных популяций овец на 
породы стала более выраженной с XVIII в. благодаря ис-
пользованию систематического разведения с четко опре­
деленными целями (Ciani et al., 2020).
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Изменение фенотипа домашних овец
При переходе от диких предков-муфлонов к современным 
домашним овцам сформировался ряд морфологических, 
физиологических и поведенческих признаков, которые 
привели к нынешним фенотипическим различиям между 
дикими и одомашненными видами. Эти признаки, вклю-
чая размер мозга и зубов, размер и форму ушей и хвоста, 
пятнистую окраску, гормональные изменения и продолжи-
тельность репродуктивного сезона, характеризуют многие 
виды, которые были одомашнены различными способами 
и по разным причинам. Более того, некоторые из этих при-
знаков, по-видимому, появились без целенаправленного 
отбора – уменьшение размеров тела, изменение размера 
и формы хвоста (Zeder, 2015). 

Жирнохвостые овцы произошли от тонкохвостых овец 
в результате длительного естественного отбора в чрезвы-
чайно суровых географических и климатических условиях 
(Caiye et al., 2023). Наличие жирного хвоста позволяет 
овцам лучше адаптироваться к суровым условиям окру-
жающей среды (Kalds et al., 2022a). Связь между одомаш-
ниванием и набором фенотипических признаков впервые 
была отмечена C.R. Darwin (1875) и до сих пор полностью 
не выяснена.

S.J. Crockford с коллегами (2002) предположили, что фе­
нотипические признаки одомашненных животных могут 
быть связаны с изменениями «сигнальных действий» гор-
монов щитовидной железы. В свою очередь, A.S. Wilkins 
с коллегами (2014) предложили гипотезу о «синдроме 
одомашнивания», согласно которой фенотипические при-
знаки домашних видов животных могут быть связаны с 
изменениями в формировании, дифференциации или ми­
грационных паттернах клеток нервного гребня (Wilkins et 
al., 2020). Обе гипотезы позже были оценены на основе 
геномных данных, и хотя гипотеза «синдрома одомашни-
вания» получила значительную поддержку, они не обяза-
тельно являются взаимоисключающими, поскольку могли 
по-разному влиять на процесс доместикации во времени 
и пространстве (Karlsson et al., 2016; Fitak et al., 2020). 

Таким образом, отбор по признаку «покладистость», 
вероятно, косвенно влиял на широкий набор генов и сиг-
нальных путей, участвующих в поведении, морфологии и 
физиологии. Однако с учетом вышеизложенных гипотез 
нельзя упускать из виду то, что для некоторых признаков 
целенаправленный отбор, осуществляемый человеком, 
следует рассматривать как наиболее правдоподобную 
гипотезу развития фенотипа одомашненного животного 
(Mereu et al., 2024).

Дикие предки обычно обладали рогами у обоих полов, 
грубой шерстью и специфическими цветовыми узорами, 
постепенно эволюционировали преимущественно в ко-
молые, шерстные породы овец с белым цветом шерсти 
(Garel et al., 2022). Эти трансформации раскрывают важ-
ные аспекты селективного давления, действовавшего во 
время одомашнивания.

Дикие овцы – обычно рогатые, что имеет значение для 
внутривидовой конкуренции (Hu et al., 2016). В отличие от 
них, домашние овцы – чаще комолые (Simon et al., 2022). 
Важную роль в наличии или отсутствии рогов играет ген 

RXFP2 (Cheng et al., 2023). Комолость связана со вставкой 
1.8 кб в 3′-нетранслируемой области гена RXFP2, но этот 
вариант не полностью объясняет изменчивость состояния 
рогов у разных пород (Simon et al., 2022). 

Ключевой трансформацией стали потеря способности 
ежегодной линьки шерсти у диких муфлонов и непрерыв-
ный рост шерсти у домашних овец (Jackson et al., 2020). 
Вариабельность цвета шерсти, часто белого, у домашних 
овец – сложный признак, на который влияют такие гены, 
как Extension (ген E), ASIP (agouti) и POMC, регулирующие 
выработку меланина (Trigo et al., 2021; Zhang et al., 2023). 

Короткий тонкий хвост муфлона предполагает, что раз-
нообразные фенотипы хвоста, наблюдаемые у домашних 
овец, появились позже в процессе одомашнивания (Kalds 
et al., 2022b). Развитие жирного хвоста, например, счи-
тается адаптивным ответом на изменение климата, при 
этом древние селекционеры отбирали овец с жирными 
хвостами за их повышенную адаптивность к условиям 
пустыни и как ценный источник жира (Ahbara et al., 2022; 
McManus et al., 2025). Такие гены, как костный морфогене-
тический белок 2 (BMP-2) и фактор роста тромбоцитов D 
(PDGF-D), являются потенциальными генами-маркера-
ми формы и размера хвоста (Luo et al., 2023; Jin et al., 
2026). Ген транскрипционного фактора T-box T (TBXT) 
участвует в регуляции длины хвоста у млекопитающих, 
включая овец (Kalds et al., 2022b). Генотип CT/CT гена 
TBXT: c. [333G>C; 334G>T] обнаружен у курдючных по-
род овец и отсутствовал у пород с длинным и коротким 
хвостом (Han et al., 2019). 

Возникновение этих фенотипических изменений не 
случайное, а представляет собой прямую адаптацию к 
условиям окружающей среды, подчеркивая сильное се-
лективное давление, оказываемое человеком в процессе 
одомашнивания. Анализ этих фенотипических сдвигов в 
сочетании с идентификацией лежащих в их основе генов 
дает ценные сведения о генетической архитектуре одо-
машнивания и о том, как потребности человека и факторы 
окружающей среды формировали эволюцию вида O. aries. 

Более поздние интрогрессии от диких предков к домаш-
ним овцам содержат локусы с потенциальными генами 
одомашнивания PAPPA2, NR6A1, SH3GL3, RFX3 и CAMK4, 
связанными с морфологическими, иммунными, репродук-
тивными или продуктивными признаками (шерсть, мясо, 
молоко); NEURL1– нервной реакцией, PRUNE2 – нейроге-
незом, USH2A – слухом, AGTPBP1, CRTAC1 и RPGRIP1L – 
обонянием, PAG11 и PAG3 – жизнеспособностью плаценты 
(Chen et al., 2021), FAT3 – адаптацией к засушливой среде 
(Yang J. et al., 2016), PCDH15 – иммунным ответом (Atlija 
et al., 2016), PDGFD – формой хвоста (Li X. et al., 2020).

Миграция одомашненных овец
Начиная с 7-го тысячелетия до н. э. домашние овцы были 
завезены из Юго-Западной Азии на северо-восток, на Кав-
каз (Chataigner et al., 2014), в Центральную Азию (Taylor et 
al., 2021) и Европу (Arbuckle, Atici, 2013; Lv et al., 2015). 

По F.-H. Lv с коллегами (2015) и K. Machová с коллегами 
(2022), распространение овец по континентам из центра 
одомашнивания происходило в соответствии с рисунком. 

https://pmc.ncbi.nlm.nih.gov/articles/PMC12575197/#B4
https://pmc.ncbi.nlm.nih.gov/articles/PMC12575197/#B15
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Evolution  
of the species Ovis aries

Существует предположение о наличии двух путей рас-
пространения овец из Анатолии в Европу: континенталь-
ный и морской через Средиземное море (Racimo et al., 
2020; Brigand et al., 2022). Овцы Северной Франции эпохи 
неолита попали на данную территорию вместе с культу-
рой линейно-ленточной керамики, которая, как известно, 
распространилась на запад от среднего Дуная в бассейны 
Рейна и Сены, а также на север и восток в бассейны Эльбы 
и Вислы (Hachem, 2018; Auxiette, Hachem, 2021). 

Иберийские овцы эпохи неолита, возможно, были за-
везены средиземноморским морским путем (Kaptan et 
al., 2024). Позже произошло заселение Северной Италии 
и Южной Франции. Затем, по дунайскому пути, овцы 
распространились в Центральную и Северную Европу 
(Larsson et al., 2024). В Альпах овцы оказались чуть более 
5000 лет назад, на Пиренейском полуострове – 7700–
7300 лет назад (Испания, Португалия) (Chen et al., 2021). 
Однако, согласно другой гипотезе, имело место заселение 
Северной Европы через центр одомашнивания на Кавказе 
(Tapio et al, 2006; Niemi et al., 2013).

Анализ распространения линий в Восточной Евразии 
показал наличие двух миграционных волн овец, произо­
шедших 4.5–6.8 тыс. лет назад (линии A и B – около 6.4–
6.8 тыс. лет назад; C – около 4.5 тыс. лет назад) (Lv et al., 
2015).

Согласно исследованию D. Cai с коллегами (2011), 
линия А была самой многочисленной в Древнем Китае 
бронзового века (95.5 %), ее численность увеличивалась 
с запада на восток. Предполагается, что овцы из ближне-
восточного центра одомашнивания мигрировали через 
Кавказ и Центральную Азию и расселились в Северном 

и Юго-Западном Китае (линии A, B и C), а затем на Ин-
дийском субконтиненте (линии B и C) (Lv et al., 2015). 

Распространение овец в Азии могло происходить не-
сколькими путями, как это было в Европе (Singh et al., 
2013). Комбинированный филогенетический анализ с ис-
пользованием древних и современных митогеномов овец 
показал, что Узбекистан и Монгольское плато (Алтай) 
могли быть миграционными центрами распространения 
овец в Восточной Азии. Через Узбекистан и Северо-За-
падный Китай овцы распространились по среднему и ниж-
нему течению р. Хуанхэ (около 4000 г. до н. э.), через Мон­
гольское плато (Алтай) – к центральной части Внутрен- 
ней Монголии (около 4429–2500 г. до н. э.) (Yang  L. et 
al., 2024). В более ранних работах подтверждается, что 
в Китай овцы распространились с Монгольского плато 
приблизительно 5000–5700 лет назад. Затем, примерно 
2000–2600 лет назад, овцы попали на Цинхай-Тибетское 
и Юньнань-Гуйчжоуское плато, следуя маршрутам ми-
грации народа Ди-Цян с севера на юго-запад (Zhao Y.X. 
et al., 2017).

В Северную Африку овцы, вероятно, проникли двумя 
путями около 7000 лет назад: первый – это колонизацион­
ное расселение через Средиземноморский бассейн, вто-
рой  – по Синайскому полуострову через Красное море 
(Zeder, 2017). На африканском континенте существовало 
несколько путей расселения: на юг к долине Среднего 
Нила, на запад к центральной Сахаре и на север к Ливии. 
Еще одна возможность – распространение овец из Сре-
диземноморья вдоль северных берегов Африки. Кроме 
того, предполагается и прямая торговая связь между Вос-
точной Африкой и Аравийским полуостровом (Muigai, 

Основные пути распространения овец из центра одомашнивания (kа – тыс. лет назад) (Lv et al., 2015; Machová et 
al., 2022).
A, B, C, D – пути основных митохондриальных линий (Lv et al., 2015; Liu et al., 2016). 
Маршруты: 1 – средиземноморский (Ryder, 1984; Zeder, 2017); 2 – дунайский (Ryder, 1984; Zeder, 2017); 3 – в Северную Европу 
(Tapio et al., 2006); 4 – маршруты древнего морского пути на Индийский субконтинент (Singh et al., 2013); 5 – маршруты в Африку 
(Gornas et al., 2011; Álvarez et al., 2013; Muigai, Hanotte, 2013; Resende et al., 2016).
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Hanotte, 2013). Как и в Европе, в Африке доминирует 
митохондриальная гаплогруппа B, что подтверждено ис-
следованиями в разных регионах континента – Южной 
Африке (Horsburgh, Rhines, 2010), Судане (Gornas et al., 
2011), Кении (Resende et al., 2016), Западной Африке и 
Канарских островах (Álvarez et al., 2013).

Распространение овец в Австралии происходило в со-
временной истории в XVIII–XIX вв. (Ciani et al., 2015). 
Первые овцы, привезенные испанцами в Центральную 
Америку, были либо тонкорунными (западноафрикан­
ские тонкорунные овцы), либо грубошерстными (с Ибе-
рийского полуострова), которые позже были скрещены с 
мериносом и дали начало креольскому типу овец (Alonso 
et al., 2017).

В Америку тонкорунные овцы были привезены с Канар-
ских островов Х. Колумбом и первыми колонизаторами, 
а в начале XVII в. – вместе с рабами из других регионов 
Западной Африки, и их вклад в генофонд современных 
американских тонкорунных овец является наиболее зна-
чительным (Spangler et al., 2017).

В Австралию первые овцы были завезены из Индии, 
Южной Африки (жирнохвостые) и Испании (мериносы) 
после 1788 г., а также с Британских островов (саксонские 
мериносы, саутдаунские и ромни) после 1840 г. (Ryder, 
1984). Таким образом, можно предположить существо-
вание тех же гаплотипов, что и в популяциях, из которых 
произошли австралийские породы. Это предположение 
подтвердилось исследованием, проведенным на 18 по-
родах, содержащихся в Австралии, которое выявило 55 % 
распространенности гаплогруппы B и 45 % распростра-
ненности гаплогруппы A (Meadows et al., 2005).

На основе анализа древних образцов установлено, что 
современные породы демонстрируют большее генетиче-
ское сходство друг с другом, чем с неолитическими овца-
ми, что подразумевает значительное постнеолитическое 
смешение популяций овец (Kaptan et al., 2024).

Изначально овцеводство было сосредоточено в основ-
ном на производстве мяса, а специализация на шерсти и 
молоке возникла в Азии (7–6 тыс. лет до н. э.) и затем в Ев-
ропе (Becker et al., 2016; Deng et al., 2020). Специализация 
на производстве шерсти, по всей видимости, зародилась 
в Юго-Западной Азии и только затем распространилась 
в Европу, что подтверждается исследованиями B. Chessa 
с коллегами (2009) и анализом ДНК европейских овец 
бронзового века (Sabatini et al., 2019). Археологические 
находки также указывают на появление новой породы в 
Центральной Европе в позднем каменном веке. Сравне-
ние с более ранними данными подтвердило увеличение 
размеров тела овец, разводимых в районе Богемии и Мо­
равии (территория современной Чехии), а также с начала 
бронзового века – в Венгрии (Kyselý, 2016). Другим при­
мером служит распространение мериносовых овец с Пи­
ренейского полуострова со второй половины XV в. по всей 
Европе (Landi et al., 2019).

Раннее одомашнивание подчеркивает основополагаю­
щую роль овец в истории человечества, поскольку с тех 
пор они представляют собой важнейший ресурс в гло-
бальном масштабе, обеспечивая население по всему миру 

мясом, шерстью, смушками, овчинами, молоком и другим 
необходимым сырьем (Kaptan et al., 2024; Mereu et al., 
2024).

Раннее одомашнивание, вероятно, было менее контро-
лируемым процессом, основанным на использовании до-
ступного дикого поголовья, а не на интенсивной селекции 
одной однородной предковой группы. Следовательно, ге­
нетическое разнообразие, наблюдаемое у современных 
овец, частично отражает древнее разнообразие диких овец 
и не является исключительно продуктом постодомашнен-
ной мутации или отбора. При этом ранняя радиация (около 
810 тыс. лет назад) обусловила изменчивость домашних 
овец и муфлонов (Mereu et al., 2025).

Таким образом, процесс доместикации овец следует рас­
сматривать не как упрощенную модель одомашнивания в 
виде единичного события из однородной предковой по­
пуляции, а как более сложное действие, включающее за­
имствование разнообразных диких генетических фонов. 

Филогенетический анализ  
современных пород овец на основе мтДНК
Последующее разведение одомашненных овец, наряду с 
естественным и искусственным отбором, привело к по-
явлению не менее 1400 пород, а длительная селекционная 
деятельность людей играла важную роль в формирова-
нии у овец необходимых продуктивно-биологических 
признаков (Дымова и др., 2019). Сравнительный анализ 
генетического разнообразия древних и современных овец 
способствует лучшему пониманию процессов происхож-
дения этих животных, доместикации и их миграции, а 
также позволяет оценить роль человека на разных этапах 
формирования современного биологического разнообра-
зия пород овец (Lv et al., 2015).

В исследованиях X. Li с коллегами (2020) у 36 местных 
и 6 культурных пород овец (O. aries) Европы, Азии, Аф-
рики и Ближнего Востока установлен более низкий уро-
вень геномного разнообразия по сравнению с их дикими 
предками (O. orientalis). Это свидетельствует о том, что 
существенная часть геномной изменчивости была утраче-
на во время и после одомашнивания, при этом геномное 
разнообразие у местных пород овец сохранилось в более 
значительной степени, чем у культурных пород. 

Формирование пород овец в Европе, по мнению E. Ciani 
с коллегами (2020), свидетельствует, что греческие породы 
овец выступали барьером между азиатскими и европей-
скими породами. По всей видимости, Греция оставалась 
«слепым пятном» на эволюционной карте миграции овец 
в Западную Европу, поскольку до сих пор не оценены 
исторические закономерности генного потока (Michaili­
dou et al., 2025).

У итальянских пород овец гаплогруппа B преобладала 
в древних образцах (90 %), тогда как гаплогруппа A об-
наружена в 10 % образцов и соответствует современному 
распределению у современных овец в Италии. Это сви-
детельствует о том, что нынешнее соотношение  гапло­
групп A и B сформировалось еще в Средние века и не 
является результатом последующих событий, таких как се­
лекционная работа (Gabbianelli et al., 2015). Восемь наи- 

https://pmc.ncbi.nlm.nih.gov/articles/PMC7306482/#ref14
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более распространенных местных пород овец Болгарии 
продемонстрировало высокую распространенность евро­
пейской гаплогруппы B (95.2 %), в то время как остальные 
особи были отнесены к гаплогруппе A (4.8 %). Сеть ме-
дианного соединения показала, что почти все гаплотипы, 
принадлежащие к гаплогруппе B, образуют звездообраз-
ную сеть, что свидетельствует о слабой генетической диф­
ференциации и большом генном потоке между болгар-
скими аборигенными породами (Kalaydzhiev et al., 2023). 

У двух венгерских пород, цигай и чикта, подтверждено 
наличие гаплогрупп B и A, а гаплогруппы C – только у 
породы чикта. При этом преобладает гаплогруппа B, ко-
торая находится на уровне более 80 % в обеих породах, 
что подтверждает наличие общего предкового корня (Gás- 
párdy et al., 2022). Однородное материнское происхожде-
ние девяти пород овец Восточной Адриатики, характер­
ное для европейских пород, установлено в исследованиях 
M. Ferencakovic с коллегами (2013), анализ митохонд­
риальной ДНК выявил у них высокую частоту гаплотипов 
типа B.

У 27 проанализированных индийских пород овец об-
наружено три линии мтДНК, а именно A, B и C. Линия A 
преобладала среди индийских овец, тогда как линии B и C 
наблюдались с низкой частотой. При этом породы мандья 
и сонади значительно отличались от других индийских по-
род высокой долей линии B, которая, предположительно, 
попала на Индийский субконтинент не с Монгольского 
плато, а по Аравийскому морскому пути (Kamalakkannan 
et al., 2021). Авторы цитируемой работы на основании 
проведенных исследований, вопреки существующим ги-
потезам, считают, что одомашнивание овец гаплогруппы А 
произошло на Индийском субконтиненте. 

Филогенетический анализ последовательности D-петли 
мтДНК 963 особей 16 аборигенных пород, распростра-
ненных в семи географических регионах Китая, показал, 
что три гаплогруппы, A, B и C, были установлены у всех 
пород, за исключением горного региона Юго-Западного 
Китая, где присутствовали только гаплогруппы A и B 
(Zhao E. et al., 2013).

Семь местных индонезийских пород овец на острове 
Ява тесно связаны между собой и объединены в две га­
плогруппы, А и В. При этом большинство из них отно-
сится к гаплогруппе В, за исключением овец пород гарут 
и прианган (Ibrahim et al., 2023). Овцы основной породы 
Вьетнама фанранг принадлежат к гаплогруппам А (28 %) 
и В (72 %), что подтверждает гипотезу об их двойном 
происхождении с влиянием как азиатской, так и европей-
ской линий (Luong et al., 2024). Филогенетический анализ 
шести пород овец Казахстана показал, что 44 % животных 
принадлежали к гаплогруппе А, 39 % – к гаплогруппе В 
и 17 % – к гаплогруппе С, что согласуется с распределе-
нием гаплогрупп у древних домашних овец. В настоящее 
время линия А преобладает в казахских породах овец. 
Это указывает на то, что большая часть казахских пород 
овец генетически ближе к азиатскому генотипу, чем к 
европейскому (Tarlykov et al., 2021). 

Овцы в Африке принадлежат к разным митохондриаль-
ным линиям, что дает им преимущество в генетическом 

разнообразии пород и популяций, имеет практическое 
значение для использования в селекционных программах 
по повышению продуктивности и приспособительных 
качеств. Метаанализ 399 пород позволил обнаружить три 
основные гаплогруппы, A, B и C, причем гаплогруппа B 
является доминирующей (Wanjala et al., 2021; Salim et al., 
2023).

В настоящее время в России разводят 17 тонкорунных 
пород (57.9 % от общей численности овец), 17 – полу-
тонкорунных (4.1 %), 2 – полугрубошерстные (1.1 %), 16 – 
грубошерстных пород (30. %), неидентифицированные 
(6.6 %) (Бригида и др., 2025). Полутонкорунные породы 
овец в основном имеют мясо-шерстное направление про-
дуктивности, а полугрубошерстные и грубошерстные – 
мясо-сальное направление. Многочисленность пород овец 
в стране связана с многообразием природно-климатиче-
ских и географических зон.

Генетический анализ мтДНК древних овец России сви-
детельствует о том, что в период ранней бронзы по крайней 
мере две линии (A и B) существовали на юге Западной 
Сибири (Дымова и др., 2019). Секвенирование D-петли 
митохондриальной ДНК из 17 останков костей овец (воз-
растом ~4000–1000 лет), найденных в археологических 
комплексах на юге Алтая (Россия), показало присутствие 
митохондриальных линий A, B, C, D и E. Относительно 
высокое разнообразие гаплотипов овец, включая наличие 
двух базальных гаплотипов, указывает на то, что Алтай-
ский регион мог быть транспортным путем миграции 
одомашненных овец. Определение принадлежности древ­
них образцов к филогенетическим линиям показало, что 
к линии B относится 70 %, A – 25 %, C и D – по 2.5 % 
(Dymova et al., 2017). 

Филогенетический анализ 25 российских местных по-
род овец позволил выявить четыре гаплогруппы, включая 
A, B, C и D, что объясняется широким ареалом исследуе-
мых животных; наиболее распространенными оказались 
гаплогруппы В и А, характерные для овец европейского и 
азиатского происхождения, при этом линия В преобладала 
в Западной части России (Кошкина и др., 2021). 

Анализ сети медианного соединения и байесовского 
дерева российских пород показал, что наиболее часто 
встречается гаплогруппа B (64.8 %), на гаплогруппу A 
приходилось 28.9 %, на гаплогруппу C – 5.5 %, и только 
0.8 % отнесено к гаплогруппе D. Отмечается, что гапло-
группы A и B присутствовали во всех породах овец, га-
плогруппа C была представлена гаплотипами пород овец 
из Северо-Кавказского и Дальневосточного федеральных 
округов, тогда как гаплогруппа D обнаружена у одного 
животного Южного федерального округа (Koshkina et al., 
2023). M. Tapio с коллегами (2006) выявили гаплогруппу D 
у одного животного карачаевской породы на Северном 
Кавказе, что указывает на наличие этой митохондриальной 
линии на территории России.

Изучение нуклеотидной последовательности D-петли 
мтДНК у овец тонкорунных пород (сальской, ставрополь­
ской и советского мериноса) показало разделение иссле­
дуемых популяций овец на два кластера: первый кластер 
представлен гаплогруппой В, характерной для европей-



Эволюция  
вида Ovis aries

Т.Н. Хамируев 2026
30 • 4

703ЭВОЛЮЦИЯ ВИДОВ / EVOLUTION OF SPECIES

ских домашних овец, а также овец Новой Зеландии и 
Австралии, второй – гаплогруппой А (около 30 %), до-
минирующей у азиатских овец. Полученные результаты 
исследований позволили установить сходство и различие 
овец мериносовых пород России с мериносами европей-
ской и австралийской селекции (Широкова и др., 2018). 
При определении овец романовской (Бакоев и др., 2018) и 
куйбышевской пород (Кошкина и др., 2022a) установлено, 
что они принадлежат к гаплогруппе В.

Анализ митохондриальных геномов трех пород разного 
направления продуктивности (грозненская – тонкорунная, 
горноалтайская – полутонкорунная и буубэй – грубошерст-
ная) из различных эколого-кормовых регионов страны по-
казал, что все особи трех пород отнесены к общепринятым 
гаплогруппам А (n = 46.7 %), В (n = 46.7 %) и С (n = 6.6 %), 
характерным для овец европейского и азиатского проис-
хождения (Кошкина и др., 2022б).

Заключение 
На основании проведенного анализа научно-информа­
ционных источников в предметной области установлено, 
что при одомашнивании такие аспекты, как конкретное 
место, время и дальнейшее развитие после доместикации, 
на сегодня до конца остаются невыясненными. 

Митохондриальная ДНК является отличным инстру-
ментом эволюционной биологии. Она наследуется из по­
коления в поколение практически без изменений, посколь-
ку не участвует в рекомбинации; таким образом, время 
возникновения каждой мутации можно оценить на основе 
средней скорости мутаций. Благодаря этому женские га-
плогруппы позволяют выяснить события, произошедшие в 
далеком прошлом (процессы одомашнивания и миграции). 
У одомашненных овец было идентифицировано семь га-
плогрупп, две из которых (F и G) исчезли, а пять других 
(A, B, C, D, E) присутствуют в современных породах. 

Изменчивость мтДНК в той или иной степени коррели-
рует с расстоянием от центра одомашнивания. Наиболь-
шее разнообразие генома обнаруживается ближе к месту 
происхождения, как это было установлено у человека 
(Li J.Z. et al., 2008). Настоящий обзор подтверждает су-
ществование одного центра одомашнивания на Ближнем 
Востоке, откуда овцы распространились в Европу через 
Средиземное море и долину Дуная, что подтверждается 
исследованиями лентивирусов мелких жвачных животных 
(Molaee et al., 2020). Возможно, существовал и другой путь 
распространения овец в Европу, который проходил через 
Кавказ, Россию и Северную Европу (Tapio et al., 2006). 
Сначала линия B, вероятно, достигла Финляндии, затем, в 
раннем Средневековье, за ней последовала линия A (Niemi 
et al., 2013). Происхождение линий C и D в Центральной 
Европе остается неясным, но есть предположение, что 
они могли туда попасть с доисторическим человеком или 
гораздо позже, например, во время османской экспансии 
(Gáspárdy et al., 2021). Монгольское плато действовало как 
миграционный центр, из которого линии распространя-
лись с центра одомашнивания в Азию (Ganbold et al., 2019). 
В Индии установлено высокое нуклеотидное разнообразие 
линий А и В, в Северном Китае – линии С (Lv et al., 2015).

В процессе миграции одомашненные овцы адаптиро-
вались к различным эколого-кормовым условиям среды 
обитания на всех континентах мира, при этом у современ-
ных домашних овец сформировался ряд морфологических, 
физиологических и поведенческих признаков, которые 
привели к нынешним фенотипическим различиям между 
дикими и домашними видами. 

Результаты исследований древней ДНК позволили 
установить, что анатолийские неолитические овцы имеют 
значительную схожесть с современными европейскими 
породами, в то время как киргизские овцы неолита и брон­
зового века демонстрируют большее сходство с современ-
ными азиатскими породами.

В настоящее время домашние овцы делятся на две 
основные географические группы – Европу и Азию. Евро-
пейские овцы в основном несут гаплотип B, а азиатские – 
преимущественно гаплотип A. Разнообразие представ-
ленных гаплогрупп одомашненных и современных пород 
овец косвенно указывает на их миграцию на территории 
Евразии, включая Российскую Федерацию, в двух направ-
лениях – в Европу (на запад) и Азию (на восток).
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