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Состояние исследований главного комплекса 
гистосовместимости (OLA) у овец
РЕЗЮМЕ

Актуальность. Изучение полиморфизма генов главного комплекса гистосовместимо-
сти, номенклатуры локусов, обозначения аллелей OLA у овец, ассоциативная связь с ре-
зистентностью или чувствительностью к паразитарным и инфекционным болезням.
Цель.исследования.— состояние изученности главного комплекса гистосовместимости 
(OLA) у овец.
В работе использовали системный анализ, статистический обзор литературных данных 
из российских и зарубежных источников по изученности главного комплекса гистосов-
местимости овец (OLA). По уровню изученности OLA овцы входят в десятку известных 
видов животных: приматы, собаки, кошки, лошади, овцы, козы, свиньи, крупный рогатый 
скот, лососи и мыши. OLA участвует в работе иммунной системы овец и кодирует бел-
ки распознавания чужеродных антигенов. Исследованиями ряда ученых показано, что 
гены OLA обладают значительным полиморфизмом наряду с другими генетическими 
маркерами. В связи с этим идет интенсивное формирование OLA номенклатуры (уже из-
вестны 10 локусов). Установлены локусы и аллели, определяющие устойчивость или чув-
ствительность к паразитарным и другим болезням. Это позволит в дальнейшем вести 
отбор и формировать популяции устойчивых животных к определенным инфекционным 
началам. Знание генетической структуры в локусах DRB1 и DQB овец даст возможность 
разработать реагентно-программный комплекс для исследований по оценке уровня 
полиморфности OLA у различных пород овец. Генотипирование овец на ранних стадиях 
развития по генам главного комплекса гистосовместимости позволит выявлять живот-
ных, устойчивых или восприимчивых к заболеваниям. 

Ключевые слова: овцы, главный комплекс гистосовместимости, OLA, полиморфизм, 
локус, антигены, генотипы, аллели, паразитарные и инфекционные болезни 
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Status of research on the major 
histocompatibility complex (OLA) in sheep
ABSTRACT

Relevance. To study the polymorphism of genes of the main histocompatibility complex, the 
nomenclature of loci, the designation of OLA alleles in sheep, the associative relationship with 
resistance or sensitivity to parasitic and infectious diseases.
The.aim.of.the.study is the state of knowledge of the main histocompatibility complex (OLA)  
in sheep. 
System analysis, statistical review of literature data from Russian and foreign sources on the 
study of sheep major histocompatibility complex (OLA) were used in this work. According to 
the level of study of OLA, sheep are among ten known animal species: primates, dogs, cats, 
horses, sheep, goats, pigs, cattle, salmon and mice. OLA is involved in the immune system of 
sheep and encodes foreign antigen recognition proteins. Studies by a number of scientists 
have shown that OLA genes have significant polymorphism, along with other genetic markers. 
In this regard, the OLA nomenclature is being intensively formed (10 loci are already known). 
The loci and alleles determining resistance or susceptibility to parasitic and other diseases 
have been identified. This will allow further selection and formation of populations of resistant 
animals to certain infectious origins. Knowledge of the genetic structure in DRB1 and DQB loci 
of sheep will make it possible to develop a reagent-software complex for studies to assess the 
level of OLA polymorphism in different breeds of sheep. Genotyping of sheep at early stages of 
development by genes of the main histocompatibility complex will make it possible to identify 
animals resistant or susceptible to diseases.

Key words: sheep, main histocompatibility complex, OLA, polymorphism, loci, antigens, 
genotypes, alleles, parasitoses and other infectious diseases
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Введение/Introduction
У овец, как и у других сельскохозяйственных 

животных, идентифицированы генетические ло-
кусы главного комплекса гистосовместимости 
(Ovine leukocyte antigen, OLA). В настоящее вре-
мя уже четко известно, что главный комплекс ги-
стосовместимости (МНС) является мультигенным 
семейством, проявляющимся необычным поли-
морфизмом отдельных локусов, высоким уровнем 
их гетерозиготности у отдельных индивидуумов. 
OLA, как МНС человека и других видов животных, 
по своей структуре подразделяется на три круп-
ных семейства, обозначенных как антигены клас-
са I, класса II и класса III [1].

Установлены аллели, определяющие устой-
чивость организма к определенным инфекцион-
ным болезням. Так, у овец суффолкской поро-
ды в Ирландии показан механизм устойчивости 
к нематодам, маркером которого явился аллель 
DRB1*1101 класса II OLA. У крупного рогатого ско-
та выявлен DRB3*011:01 аллель BoLA, отражаю-
щий устойчивость животных к лейкозу [2, 3].

Исследованиями у овец установлено, что 
OLA-гены Ovar-DRB1 и Ovar-DQB привлекают зна-
чительное внимание иммуногенетиков из-за их 
участия в презентации и распознавании чужерод-
ных антигенов [4, 5]. У специалистов данного на-
правления сложилось понимание о важности ге-
нетического разнообразия и вариабельности 
генов Ovar-DRB1 и Ovar-DQB для программ разве-
дения и усилий по сохранению пород овец, устой-
чивых к различным заболеваниям [6].

Таким образом, OLA играет решающую роль в 
том, как иммунная система различает свои клет-
ки от чужеродных и формирует иммунологиче-
ский ответ на инфекции. Поэтому генотипирова-
ние животных по OLA-генам является важным для 
понимания работы иммунной системы и развития 
методов диагностики различных заболеваний, 
связанных с иммунитетом.

Самыми изученными животными по OLA наряду с 
овцами являются приматы, собаки, рыбы, крупный 
рогатый скот, лошади, свиньи, крысы, куры, козы.

Под эгидой Международного общества гене-
тики животных (МОГЖ)1 (International Society for 
Animal Genetics, ISAG) создан проект базы дан-
ных по OLA (Immuno Polymorphism Database, IPD-
MHC)2. Он собирает и экспертно отслеживает ге-
нотипы и аллели локусов OLA у различных видов 
животных и предоставляет инфраструктуру и ин-
струменты для проведения точного анализа.

С момента первого выпуска базы данных в 
2003 году IPD-MHC расширился и в настоящее 
время содержит ряд конкретных разделов (более 
7000 аллелей от 70 видов) [7]. 

Цель.исследований — анализ работ, посвящен-
ных состоянию изученности генов OLA у овец и 
естественной устойчивости или чувствительности 
к различным инфекционным факторам.

Материалы и методы исследований /
Materials and methods
В работе использовали системный анализ, 

статистический обзор литературных данных 
из российских и зарубежных источников. По-
иск осуществлялся в базах eLibrary, Cyberleninka, 
PubMed, в базе иммунополиморфизмов IPD и на 
сайте Researchgate в соответствии с разрабо-
танной стратегией учета критериев включения и 
невключения полнотекстовой публикации или ге-
нетических структур в тот или иной локус.

Глубина поиска — 45 лет. Для подготовки обзора 
проводили отбор публикаций, в которых оценива-
ли описание генов OLA у овец, наличие методики 
их исследования. Стратегия поиска представлена 
в таблице 1.

Поиск литературы осуществлялся по поиско-
вым запросам OLA DRB sheep, OLA DQB sheep, 
OLA у овец. Дополнительно осуществляли поиск 
по спискам литературы полнотекстовых статей с 

Таблица.1. Принцип поиска научной литературы по OLA
Table.1. Principle of searching scientific literature using OLA

1-й этап
Поиск информации в библиографических электронных базах данных eLibrary, Cyberleninka, PubMed,  

в базе иммунополиморфизмов IPD и на сайте Researchgate

Поисковые запросы Количество обнаруженных публикаций

OLA DRB sheep, OLA DQB sheep, OLA у овец 69

2-й этап

Отсеяно по причине

несоответствия цели исследования 30

Отобрано 39

3-й этап

Поиск полнотекстовых статей по выходным данным в библиографических электронных базах данных eLibrary, Cyberleninka, 
PubMed, в базе иммунополиморфизмов IPD и на сайте Researchgate и их оценка по критериям

Критерии.включения Критерии.невключения

Наличие полнотекстовой публикации, отвечающей цели исследования Отсутствие полнотекстовой публикации, 
отвечающей цели исследования

Наличие информации о генах DRB
и DQB, опиcание OLA овец

Отсутствие информации о генах DRB и DQB
и опиcания OLA овец

Включены в исследование 39 статей Исключены 30 статей

4-й этап Cбор данных из статей, включенных в исследование, по параметрам: фамилия и инициалы первого автора исследования, 
страна, ссылка, год публикации, наличие информации о генах DRB и DQB, опиcание OLA овец, результат



95390 (01)    2025     Agrarian science     Аграрная наука     ISSN 0869-8155 (print)     ISSN 2686-701X (online)     

ZOOTECHNICS

ЗО
ОТ

ЕХ
Н

ИЯ

последующим поиском источников на перечис-
ленных электронных ресурсах.

В исследование включали полнотекстовые ста-
тьи, отвечающие цели исследования, год публи-
кации которых попадал в промежуток 1979–2024 
гг. Такой большой диапазон обусловлен тем, что 
в действительности в мире на сегодняшний день 
мало публикаций, посвященных OLA.

Таким образом, окончательный наиболее пол-
ный на момент проведения исследования список 
включал 39 публикаций, из которых извлекали ин-
формацию по параметрам: фамилия и инициалы 
первого автора исследования, ссылка, год публи-
кации, наличие информации об OLA, генах DRB, 
DQB, наличие методики исследований.

Результаты и обсуждение /
Results and discussion
В последние годы проводятся интенсивные ис-

следования по разработке методик для улучше-
ния определения структур OLA, изучения гено-
географии антигенов, аллелей и генотипов OLA 
у овец. Это видно из представленных доктором 
K. Ballingall и профессором M. Stear материалов, 
которые были предложены ими на заседании Ко-
митета по сравнительной номенклатуре OLA MHC 
28 сентября 2005 года (г. Глазго, Великобритания). 
Позднее более четко эти результаты были воспро-
изведены в работе S. Ellis.et.al. [8].

Вместе с группой ученых, работающих по дру-
гим видам животных, удалось дать классифика-
цию по аллелям и генотипам 10 локусов клас-
са II и I OLA у овец. Международным коллективом 
специалистов было предложено, чтобы получен-
ные материалы по OLA максимально соответство-
вали стандартам, которые даны для человеческих 
лейкоцитарных антигенов (HLA) и крупного рога-
того скота (BoLA) [9–14].

Принципиальным явилось использование раз-
личных видовых обозначений внутри рода Ovis. 
Например, последовательности, полученные от 
домашней овцы Ovis. aries, будут иметь префикс 
Ovar. Аллели от других видов рода Ovis будут ис-
пользовать видоспецифичный префикс Ovca для 
толсторогого барана (Ovis. canadensis), обитаю-
щего на территории Канады и США.

Ovda для барана Да́лла (Ovis. Dalli), или тонко-
рогого барана, будут называться независимо от 
аллелей Ovda-DRB1. Ovar-DRB1*01:01 будет ис-
пользоваться в качестве эталона при сравнении 
последовательностей у видов рода Ovis при ха-
рактеристике полученных данных.

Обновленную информацию рекомендаций по 
характеристике аллелей в локусах OLA можно 
найти в работе K.T. Ballingall et.al. [15]. В 2016 году 
было решено, что в соответствии с номенклатурой 
HLA [16] вся номенклатура аллелей овец должна 
включать использование двоеточия для опреде-
ления аллельного семейства и члена семейства,  
а также дополнительное разнообразие в коди-
рующих и некодирующих областях гена.

OLA у овец был впервые определен серологи-
ческими методами [17]. У овец были описаны три 
локуса OLA класса I (A, B и C), контролирующие 16 
специфичностей [18].

Позднее организация и полиморфизм генов 
МНС овец были изучены методом Саузерн-блот 
с использованием кДНК-зондов MHC человека 
класса I, класса II и C4 [19]. Затем R. Hediger [20] и 
R. Hediger et.al. [21], а потом E.A. Mahdy et.al. [22] 
методом гибридизации in. situ с использованием 
кДНК-зонда класса I человека определили OLA на 
20-й хромосоме между участками q15-q23.

Антигены OLA подразделяются на антигены 
класса I и класса II. В OLA класса I включены 32 ал-
леля Ovar-N локуса. Класс II OLA (Ovine leukocyte 
antigen) представлен аллелями пяти полиморф-
ных локусов овец: DRB1 (n = 130), DQB2 (n = 27), 
DQB1 (n = 22), DQA2 (n = 14), DQA1 (n = 12). В этот 
список входят два локуса — Ovca-DRA (n = 10) и 
Ovca-DRB1 (n = 8), выявленные у канадских тол-
сторогов (лабораторное обозначение — Ovca от 
Ovis.canadensis).

В список вошли еще два близкие к DQB челове-
ка локуса — Ovar-DQB2like (n = 4) и Ovar-DQA2like 
(n = 3) — с соответствующими лабораторными 
обозначениями (like — подобный).

Все антигены представлены на поверхности со-
матических клеток и необходимы для распозна-
вания трансформированных клеток цитотокси-
ческими Т-лимфоцитами. Классифицированные 
антигены класса I и класса II обусловлены 262 ал-
лелями 10 локусов овец.

Антигены OLA класса II находятся на поверх-
ности макрофагов и В-лимфоцитов. Важнейшая 
функция антигенов класса II — обеспечение взаи-
модействия с Т-лимфоцитами в процессе иммун-
ного ответа на чужеродные антигены.

Номенклатура OLA класса I
Номенклатура HLA класса I положена в основу 

аналогичной структуры OLA овец. Названия алле-
лей основаны на аминокислотной последователь-
ности и состоят из 5–9 цифр. Первые три цифры 
обозначают «группу» аллеля, вторые две указы-
вают на изменение кодирования, следующие две 
указывают на изменения некодирующей части, а 
последние две показывают на изменения в про-
моторе (интроне). Каждая группа отделяется 
двоеточием [8, 10, 12].

Назначение локуса OLA класса I
Судя по генетическому анализу транскриби-

руемых генов OLA класса I у овец, вполне вероят-
но, что локусы класса I различаются между гапло-
типами, и зачастую точное отнесение отдельных 
аллелей к определенному локусу пока невоз-
можно [23, 24], поэтому все аллели класса I име-
ют префикс N, обозначающий «не присвоено», и 
пронумерованы в одной серии.

Следует отметить ограниченное количество до-
ступных последовательностей, что не позволяет 
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ные аллели.

Характеристика аллелей OLA класса II
Номенклатура.аллелей. У овец (Ovis.aries) DRB1 

является основным транскрибируемым и поли-
морфным локусом [25]. В таблице 2 представле-
ны 20 аллелей и принятая номенклатура по обо-
значению аллелей в локусах Ovar-DRB1 и Ovar-N. 
Первые две цифры после обозначения вида и ло-
куса (Ovar-DRB1) представляют собой аллельное 
семейство (Ovar-DRB1*01,*02 и т. д.). Антигены 
внутри семейства различаются не более чем на 
четыре аминокислоты формируемого им белка и 
кодируемые вторым экзоном аллеля.

Следующие две цифры указывают на измене-
ние кодирования внутри аллельного семейства 
или в кодирующей области (Ovar-DRB1*01:01, 
Ovar-DRB1*01:02), а другие две цифры (Ovar-
DRB1*01:01:02) можно использовать для указания 
молчащих или синонимичных замен (изменений, 
не влияющих на структуру белка) внутри кодирую-
щей области, вследствие чего замена нуклеотида 
в кодирующей части гена не вызывает изменений 
в последовательности аминокислот белка. Допол-
нительные две цифры могут использоваться для 
идентификации аллельных различий внутри ин-
тронных областей.

Состояние изученности генетических мар-
керов у овец

Первые исследования по изучению OLA овец 
были начаты в конце 70-х годов прошлого века. 
Они касались выявления антигенов OLA класса I 
с помощью реакции цитотоксичности между лей-
коцитарными антигенами и аллоиммунными сы-
воротками.

Аллоиммунные сыворотки были получены в 
процессе иммунизации овец-реципиентов снача-
ла цельной кровью, а затем чистыми лейкоцитами 
овцы-донора. Первые работы во Франции пока-
зали многообразие антигенов на оболочках лей-
коцитов. В процессе проведенных целенаправ-
ленных абсорбций в стране был накоплен банк 
сывороток-реагентов для выявления лейкоцитар-
ных антигенов OLA класса I [17, 18].

В данной работе представлена характеристика 
локусов OLA, обладание которыми у конкретных 
пород овец могут с высокой вероятностью пока-
зать устойчивость или восприимчивость к различ-
ным заболеваниям. Выявлен ряд аллелей генов 
OLA класса II, отражающих обладание животных 
защитными свойствами относительно конкретных 
заболеваний, вызванных паразитами или другими 
инфекционными источниками [5, 26–29].

В процессе разработки маркерной селекции 
было показано ранее, что использование дру-
гих типов маркирующих систем (групп крови, по-
лиморфных систем белков крови, микросателли-
тов) позволили определить корреляции с уровнем 
гомо- и гетерозиготности пород, установления 

Таблица.2. Система OLA, код, обозначение и статус 
выявленных аллелей у овец3

Table.2. OLA system, code, designation and status 
identified alleles in sheep

№
п/п Код аллеля Обозначение 

аллеля Система Статус 
аллеля

1 OLA02424 Ovar-DRB1*03:02 OLA типируется

2 OLA02425 Ovar-DRB1*04:01 OLA типируется

3 OLA02426 Ovar-DRB1*01:01 OLA типируется 

4 OLA02427 Ovar-DRB1*05:01 OLA типируется

5 OLA02428 Ovar-DRB1*09:01 OLA типируется 

6 OLA02429 Ovar-DRB1*03:01 OLA типируется 

7 OLA02430 Ovar-DRB1*03:03 OLA типируется

8 OLA02431 Ovar-DRB1*07:01 OLA типируется

9 OLA02432 Ovar-N*01:01 OLA типируется

10 OLA02433 Ovar-N*02:01 OLA типируется

11 OLA02434 Ovar-N*50:02 OLA типируется

12 OLA02435 Ovar-N*50:01 OLA типируется

13 OLA02436 Ovar-N*07:01 OLA типируется

14 OLA02437 Ovar-N*03:01 OLA типируется

15 OLA02438 Ovar-N*08:01 OLA типируется

16 OLA02439 Ovar-N*05:01 OLA типируется

17 OLA02440 Ovar-N*04:01 OLA типируется

18 OLA02441 Ovar-N*50:00 OLA типируется

19 OLA02442 Ovar-N*50:03 OLA типируется

20 OLA02443 Ovar-N*06:01 OLA типируется 

моно- и дизиготности ягнят в многоплодных по-
метах.

Показать генетические особенности породы по 
конкретному локусу. Так, установлено, что Ма- и 
Мb-антигены М-системы групп крови принима-
ют участие в работе калиево-натриевого насоса 
в эритроцитах крови овец. Гомозиготный Ii/i гено-
тип обладает эпистазирующим действием отно-
сительно антигенов, аллелей и генотипов R-си-
стемы групп крови. Причем рецессивный Ii-аллель 
чаще всего встречается у овец романовской по-
роды, у нее же самый высокий уровень встречае-
мости HBA против HBB в локусе гемоглобина, что 
связано с использованием ограниченного числа 
баранов-производителей при ее создании.

Следствием данного явления служит еще то, 
что романовская порода длительное время разво-
дится во влажных условиях Центральной России. 
Белок А, вырабатываемый HBA-аллелем, облада-
ет более высоким сродством к кислороду, что по-
зволяет романовской породе выживать в трудных 
условиях ее разведения. У нее самый низкий уро-
вень гетерозиготности по микросателлитам от-
носительно других пород, что связано с закрыто-
стью породы.

Авторами начаты работы по диагностике алле-
лей и генотипов по Y-хромосоме. У овец романов-
ской породы выявлены три мутации, ответствен-
ные за многоплодие [30–34].

Что касается исследований, связанных с OLA, 
то следует отметить необходимость разработки 
методов генотипирования по двум классам OLA 

https://www.ebi.ac.uk/ipd/mhc/allele/?accession=OLA02426
https://www.ebi.ac.uk/ipd/mhc/allele/?accession=OLA02427
https://www.ebi.ac.uk/ipd/mhc/allele/?accession=OLA02428
https://www.ebi.ac.uk/ipd/mhc/allele/?accession=OLA02429
https://www.ebi.ac.uk/ipd/mhc/allele/?accession=OLA02431
https://www.ebi.ac.uk/ipd/mhc/allele/?accession=OLA02432
https://www.ebi.ac.uk/ipd/mhc/allele/?accession=OLA02434
https://www.ebi.ac.uk/ipd/mhc/allele/?accession=OLA02435
https://www.ebi.ac.uk/ipd/mhc/allele/?accession=OLA02436
https://www.ebi.ac.uk/ipd/mhc/allele/?accession=OLA02437
https://www.ebi.ac.uk/ipd/mhc/allele/?accession=OLA02438
https://www.ebi.ac.uk/ipd/mhc/allele/?accession=OLA02439
https://www.ebi.ac.uk/ipd/mhc/allele/?accession=OLA02440
https://www.ebi.ac.uk/ipd/mhc/allele/?accession=OLA02441
https://www.ebi.ac.uk/ipd/mhc/allele/?accession=OLA02442
https://www.ebi.ac.uk/ipd/mhc/allele/?accession=OLA02443
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для оценки пород овец и получения устойчивых 
животных к инфекционным заболеваниям, разво-
димых в условиях Российской Федерации.

В ряде стран мира накоплен определенный 
опыт по использованию OLA класса I и класса II 
для оценки пород овец. Так, некоторые генети-
ческие признаки OLA тесно связаны с ростом и 
развитием ягнят, репродуктивными признаками 
у овец, формированием адаптивных способно-
стей к климатическим условиям, устойчивостью 
к некоторым заболеваниям у локальных пород 
овец. Углубление иммуногенетических иссле-
дований позволит созданию новых типов живот-
ных, обладающих устойчивостью к разного рода 
инфекциям в естественных (зачастую жестких) 
условиях внешней среды [29, 35–39].

Выводы/Conclusion
Знание генетической структуры и разнообра-

зие аллелей в локусах DRB1 и DQB овец дадут 
возможность разработать реагентно-програм-
мный комплекс для исследований по оценке уров-
ня разнообразия в локусах OLA у пород овец. 
Генотипирование овец на ранних стадиях разви-
тия по генам OLA позволит выявлять животных, 
устойчивых или восприимчивых к заболеваниям. 
При этом состояние исследований OLA у овец для 
проведения направленной селекционной рабо-
ты в борьбе с инфекционными заболеваниями на 
территории Российской Федерации очень незна-
чительное не только в овцеводстве, но и в целом 
во всей области животноводства, что дает стимул 
к изучению актуального вопроса.
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