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4. Иймд Монгол ямааны цуллаг эрхтнүүд нь эрдэс 
язгуур махбодын агууламжаар баялаг байгаа нь 
хүнсний үнэт чанарын илэрхийлэл болж байна. 
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RESULTS OF CERTAIN MINERAL CONTENT IN THE INTERNAL ORGANS OF THE MONGOLIAN GOAT 
 

E. Bayarsanaa, B.Enkhjargal 
 

Mongol  traditionally processed and used internal organs for food even so consumption of goat meat and intestines is 
on the lower level as compared to other types of livestock. There is therefore a need for a detailed study of the 
nutritional value of food and the internal organs of goats, and to develop a rational technology of their production. In 
this research work have been identified content minerals (sodium, potassium, calcium, magnesium, zinc, mangan, iron, 
chromium, copper, lead, cadmium, nickel, cobalt) are contained in the internal organs (liver, heart, kidney, lung, 
spleen) of two-year and three-year sheep. The study determined that all the internal organs and potassium contained in 
large quantities, including lung and kidney are rich in calcium, but liver contain minimal amounts of calcium. 
Magnesium contained the highest in the spleen and lungs, and the lowest in the liver, heart and kidney. The greatest 
amount of zinc found in the liver and spleen, but what about mangan is contained in small amounts in whole bodies. 
Iron contained the highest in the spleen, but in the liver and kidneys in the same amount as in the heart and lungs in the 
least amount. Spleen compared with the other four bodies has the largest number iron. This shows the importance of 
this mineral in the prevention of anemia. 
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ХУРААНГУЙ 

Микросателлитууд (MS) нь үүлдэр, омгийн мал, амьтны сүрэг доторх хийгээд хоорондох удамзүйн ялгааг 
тодорхойлох, ойр төрлийн холбоотой популяцуудын эволюцийн уялдааг илэрхийлэхэд чухал ач холбогдолтой. 
Судалгаагаар Монголын зарим үүлдэр (Говь Гурван Сайхан), омгийн  (Баяндэлгэрийн улаан, Завханы буурал) 
ямааны хоорондох удамзүйн зай, филогенетикийн уялдааг 14 микросателлит ашиглан гаргав. Судалгаанд 
хамрагдсан үүлдэр, омгийн ямааны ангид эвсэл үрт байдал, полиморф шинж өндөр, харин тэдгээрийн 
хоорондох удамзүйн зай (ялгаа) бага (0.026-0.031) ажээ.  
 
Ò¯ËÕ¯¯Ð ¯Ã: микросателлит, ангид эвсэл үрт байдал, полиморф шинж, удамзүйн зай 

ОРШИЛ 
 

Молекул маркерууд олон тоогоор бий болсоор 
байгаагийн хэрээр бүлэг болон сүрэг малын 
удамшлын бүтцийг судлаж, тогтоох  ажил эрчимтэй 
хийгдэж байна. Тухайлбал,  полиморф шинж 
өндөртэй  микросателлитууд  (MS)  ойр төрлийн 
холбоотой үүлдэр, омгуудын эволюц  хөгжлийн  
хоорондын холбоог тогтооход өргөн ашиглагдаж 
байна. Үүлдэр, омгийн мал сүргийн доторх хийгээд 
тэдгээрийн хоорондох удамзүйн  ялгааны түвшин нь 
тэдгээрийн удамзүйн төст ба ялгаат байдлыг 
илэрхийлэх үнэ цэнтэй  мэдээлэл юм. Эволюц 
хөгжлийн хөдөлгөгч хүч болох мутац, рекомбинац, 
шилэн сонголт, генийн нүүдэл, урсгал нь популяцын 
(сүрэг мал) өвөр дотор болон популяц хоорондын 
генетик хувьсалд нөлөөлж, тусгалаа олж байдаг 
билээ. Европ, Африк, Азийн ямааны үүлдэр 
хоорондох удамзүйн ялгаа үхрийн үүлдрийнхтэй 
харьцуулахад бага болохыг метохондрийн ДНХ 
(mDNA)- ийн  судалгаа харуулсан байна (Luikart et al., 
2001).  Ямааны янз бүрийн популяц хоорондох 
удамзүйн бүтэц, ялгааны талаарх микросателлитийн   
маркерт    үндэслэсэн    хэд   хэдэн  
 
 

 
 
судалгаагаар тэдгээрийн генетик ялгарал багаас дунд 
зэрэг хэмээн тодорхойлогджээ (Barker et al., 2001; de 
Araújo et al., 2006). Ямааны популяц хоорондох 
удамзүйн ялгаа харьцангуй бага түвшинд байгаа нь 
эрт дээр үеэс нүүдэлчид ямааг хаа сайгүй зөөвөрлөж 
байсантай холбоотой байж болох юм. Монголд 
үржүүлж байгаа зарим  үүлдэр, омгийн ямааны 
генетик үзүүлэлт болох аллелийн давтамж, 
гетерозигот байдал (ангид эвсэл үрт байдал), 
полиморф шинж (PIC), Харди- Вайнбергийн 
тэнцэтгэлийн (HWE) хазайлт, удамзүйн зайг 
тодорхойлох үндсэн дээр үүлдэр, омог доторх болон 
тэдгээрийн хоорондох удамзүйн ялгааг тогтоох  
зорилгоор энэ судалгааг  явуулав.  
 
СУДАЛГААНЫ ХЭРЭГЛЭГДЭХҮҮН, АРГА ЗҮЙ 

Үүлдэр, омгийн ямааны популяц 
Судалгаанд Монголд үржүүлж байгаа зарим үүлдэр 
(Говь Гурван Сайхан, GGS), омог (Баяндэлгэрийн 
улаан BD, Завханы буурал ZB) хамрагдав. Дээрх 
үүлдэр, омгийн ямаанаас санамсаргүй түүврийн 
аргаар цусны наалдас дээж авч ДНХ-ийн шинжилгээ 
хийв.   
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Микросателлитийн шинжилгээ 
Популяц бүрээс авсан цусны дээжнээс Sambrook et al. 
(1989) нарын  боловсруулсан аргазүйн дагуу ДНХ-г 
ялгав. Нийтдээ 14 микросателлитийн маркер ашиглав.  
 
Популяцийн генетикийн үзүүлэлт  
Үүлдэр, омгийн ямааны доторх болон тэдгээрийн 
хоорондох удамзүйн ялгааг тогтооход ARLEQUIN 
програм (Schneider et al., 2000) ашиглан аллелийн 
давтамж, локус бүрийн бодит ба онолоор тооцсон 
ангид эвсэл үрт  байдал, полиморф шинж (PIC)  зэрэг 
үзүүлэлтийг тооцов.  
Харди-Вайнбергийн тэнцэтгэлийн (HWE) хазайлт 
тооцоход GENEPOP program (Raymond and Rousset, 
1995) хэрэглэв.  
Популяц доторх болон тэдгээрийн хоорондох 
удамзүйн ялгааг F илтгэлцүүрээр  (FIS ба FST) 
тооцов. F илтгэлцүүр түүний стандарт хазайлт, 
итгэмжлэгдэх мужыг ENEPOP. програмаар бодов. 
Популяц хоорондын генетик зай, стандарт алдааг  
(Nei, 1978)  олоход DISPAN програм ашиглав (Ota, 
1993).  
 

СУДАЛГААНЫ ҮР ДҮН 

Үүлдэр, омог доторх удамзүйн ялгаа 
Судалгаанд авсан 14 локуст хамрагдах нийт аллелийн 
тоо ГГС  үүлдрийнх 137, Завханы буурал ба 
Баяндэлгэрийн улаан омгийнх, мөн дарааллаар 127, 
120 байна. (Хүснэгт 1.).  Аллелийн дундаж тоо 8.57-
9.57 хэлбэлзэж байгаагаас үзэхэд Баяндэлгэрийн 
улаан омог үлдсэн хоѐр популяцтай жишихэд хувьсал 
бага ажээ.  
Гурван популяцын ямаанд тус тусынх нь “өөрийн” 
өвөрмөц аллель ажиглагдав. (Хүснэгт 2.).  

Ийм өвөрмөц аллель найман локуст илэрчээ. Өвөрмөц 
аллелийн тоо Завхан буурал, Баяндэлгэр омогт 3, 
харин ГГС үүлдэрт 2 байна. Судлагдсан үүлдэр, 
омгийн хүрээнд өвөрмөц аллелийн давтамж бага ажээ.  
Ямааны популяц  бүрээр Харди-Вайнбергийн 
тэнцэтгэлийн (HWE) хазайлтыг тооцоход нийт далан 
сорьцоос зөвхөн хоѐрхон тохиолдолд бүртгэлзүйн 
хувьд бодитой (p<0.05) хазайлт ажиглагдав (Хүснэгт 
1.). Бодит хазайлт ГГС үүлдрийн BM1818, Завхан 
буурал омгийн  OarCP73 локуст тус тус 
тэмдэглэгдлээ.  
Дээрх гурван популяцид генийн бодит ангид эвсэл үрт 
(гетерозигот) байдал (Ho) ойролцоо, өндөр хэмжээнд 
Завхан бууралд 0.711, ГГС үүлдэрт 0.744 байна.  
Бодит ангид эвсэл үрт  байдалтай (Ho) харьцуулахад 
генийн онолоор тооцсон нь (He)  бага зэрэг доогуур, 
хэлбэлзэл нь Баяндэлгэр омогт 0.723, ГГС үүлдрийнх  
0.734  хооронд байна.  
Ангид эвсэл үрт  байдлын дутмагшил ба илүүдлийн 
(Rousset and Raymond, 1995) тухайд  онолын ба бодит 
ангид эвсэл үрт байдлын давтамжийн хоорондох ялгаа 
бодитой эсэхийг f- статистикаар шалгахад хоѐр сөрөг 
f- үзүүлэлт (ГГС үүлдэрт  SRCRSP07, Баяндэлгэр 
омогт  LSCV44 локус) илэрсэн нь ангид эвсэл үрт   
байдлын илүүдэл бодитой (p<0.01) бөгөөд өндөр 
түвшинд байна. Ангид эвсэл үрт   байдлын бодит 
дутмагшил (p<0.01) Баян-дэлгэрийн улаан омогт 
илэрсэн OarCP73 ба  BM1818 локуст ажиглагдаж 
байна. (бодит эерэг  f үзүүлэлт Хүснэгт 3.). Полиморф 
шинжийн үзүүлэлт нь ангид эвсэл үрт  байдалтай  
ерөнхийдөө тохирч байна. (Хүснэгт 1.). Полиморф 
шинжийн дундаж үзүүлэлт бүх локусын хүрээнд 0.686 
(Баяндэлгэр), 0.699  (ГГС)  хооронд байна.  

 
Хүснэгт 2 

Өвөрмөц аллелийн хэмжээ (bp) ба давтамж 
 

   Маркер ГГС Завхан буурал Баяндэлгэрийн улаан 
  RM096 

  
126:0.042 

  ILSTS11 
 

262:0.021 
   TGLA53 

  
133:0.031 

  INRABERN185 
     OurCP73 188:0.021 212:0.021 242:0.042 

  BM1258 130:0.021 
   INBRABERN172   248:0.042    

Хоѐр цэгийн өмнөх тоо нь аллелийн хэмжээ бол ардах нь түүний давтамж 
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Хүснэгт 3 
Микросателлит локус бүрийн төрөл ойртолтын илтгэлцүүр (FIS) 

 

Локус 
Ямааны үүлдэр, омог 

ГГС үүлдэр Завхан буурал Баяндэлгэрийн улаан 

тоо f тоо. f тоо f 

OarPCB020 47 0.038 50 0.132 47 0.022 
ILSTS029 47 0.091 50 0.091 48 -0.157 
SRCRSP07 47 -0.213* 50 -0.024 48 -0.052 
RM096 47 0.082 50 0.105 48 -0.095 
LSCV44 47 -0.132 50 -0.050 48 -0.143* 
ILSTS11 47 0.053 50 -0.069 48 -0.012 
TGLA53 47 -0.034 50 0.135 48 -0.020 
INRA063 46 -0.036 50 -0.076 48 -0.045 
INRABERNI85 47 0.037 50 -0.053 48 -0.092 
SRCRSP05 47 -0.045 50 0.047 48 0.088 
OarCP73 47 0.036 50 0.077 48 0.054** 
BM1258 47 -0.109 50 -0.078 48 0.062 
BM1818 46 -0.034 50 -0.031 48 0.052** 

INRABERNI72 47 0.049 50 0.064 48 -0.040 
*Ангид эвсэл үрт  байдал бодитой илүүдсэн (-)  (p<0.01), ** Ангид эвсэл үрт   байдал бодитой дутмагшилд 
орсон (+)  (p<0.01) 

 
Үүлдэр, омгийн хоорондох удамзүйн ялгаа 
Популяц  хоорондох удамзүйн ялгарлыг Weir, 
Cockerham (Weir, Cockerham, 1984). нарын 
аргачлалаар FST  статистикийн дундаж үзүүлэлтийг 
хооронд нь харьцуулж гаргав (Хүснэгт 4.). Судлаж 
байгаа үүлдэр, омгийн ямааны хоорондох FST 
статистикийн дундаж үзүүлэлт маш бага (0.009-0.012 
) байна.  

Мөн дээрх популяцуудыг нэг бүлэг болгон FST  
статистик  үзүүлэлтээр нь удамзүйн ялгарлыг үнэлэх 
өөр арга байдаг (Хүснэгт 5:).  Судлаж буй гурван 
популяцийг  нэг бүлэг болгон авч үзэхэд мөн л FST  
статистик  үзүүлэлт маш бага (0.011) байгаа нь 
тэдгээрийн хоорондох генетик төст байдал өндөр 
болохыг харуулж байна. Өөрөөр хэлбэл, гурван 
популяцийн хоорондох ялгаа нийт генетик хувьслын 
дөнгөж 1.1 % болж байна.  

 
Хүснэгт 4 

 
Хослолын дүрэмд  үндэслэж гаргасан үүлдэр, омгийн ямааны  удамзүйн ялгааны илтгэлцүүр (Fst) 

 

  ГГС Завхан буурал Баяндэлгэрийн улаан 

ГГС 
 

0.011 0.012 
Завхан буурал     0.009 
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Хүснэгт 5 
 

Судалгаанд ашигласан 14 микросателлит локусын удамзүйн ялгааны илтгэлцүүр  (Fst) 
 

Маркер Аллелийн тоо F st    Гурван популяцийн хүрээнд  

OarPCB020 10 0.003 
ILSTS029 14 0.013 

SRCRSP07 8 0.003 
RM096 15 0.000 
LSCV44 12 0.015 
ILSTS11 11 0.017 
TGLA53 14 0.005 
INRA063 5 0.015 

INRABERNI85 9 0.001 
SRCRSP05 13 0.023 
OarCP73 27 0.010 
BM1258 15 0.009 
BM1818 11 0.020 

INRABERNI72 10 0.007 
Нийт локусын тоо 174 0.011 
Стандарт хазайлт 

 
0.002 

Итгэмжлэгдэх муж 
 

0.0073-0.0148 
 
Түүнчлэн стандарт удамзүйн зай (Nei, 1978)  нь эдгээр 
үүлдэр, омгууд  өөр хоорондоо баттай генетик холбоо 
хэлхээтэй болохыг  илтгэж байна (Хүснэгт 6.)  
Популяц хоорондын удамзүйн зай маш  бага буюу 
0.026-0.031 байна. Хослолын дүрмээр Завхан буурал 

ба Баяндэлгэрийн улаан омгуудын хоорондох 
удамзүйн зай 0.026 бол түүний стандарт алдаа ч бас 
бага  байна. Иймд судлаж буй гурван ямаан сүрэг нь  
хэдийгээр тусдаа сүргүүд боловч удамзүйн хувьд өөр 
хооронд нь ялгахад бэрх ажээ. 

 
 Хүснэгт 6 

Үүлдэр, омгийн ямааны хоорондох удамзүйн зай (Nei, 1978) 
 

  ГГС Завхан буурал Баяндэлгэр улаан 

  ГГС 
 

0.012 0.010 
  Завхан буурал  0.030 

 
0.009 

  Баяндэлгэр улаан  0.031 0.026   
  Удамзүйн  зай (диагоналийн доор), стандарт алдаа      
  (диагоналийн дээр) 

  
ШҮҮН ХЭЛЭЛЦЭХҮЙ 

 
Популяц бүр арван дөрвөн локус дах аллелийн тоо, 
далайцаар өөр хоорндоо мэдэгдэм ялгаатай ажээ. Нэг 
локуст ноогдох аллелийн тооноос үзэхэд Завхан 
буурал омог, ГГС үүлдэр  (9.07-9.57 аллель)  нь 
Баяндэлгэр омог  (8.57 аллель) мөн Хятадын (Li et al., 
2002) ямааны арван хоѐр популяцийнхтай ( 5.24 – 
7.77)  жишэхэд илүү полиморф шинжтэй ажээ. Гэхдээ, 
аллелийн дундаж тоо   судлаж буй популяц, 
микросателлитийн маркерийн төрлөөс хамаарч 
ялгаатай байж болно.  

 
 
Аливаа үүлдэр, омгийн малд өөрийн гэсэн өвөрмөц 
аллель илрэх нь тэдгээрийн хоорондох ялгаат байдлыг 
харуулах боловч үүнд  аллелийн давтамж хамаатай.  
Өвөрмөц аллелийн давтамж өндөр байх нь 
ерөнхийдөө популяц хооронд генийн урсгал бага буйг 
харуулна. Популяц хооронд генийн шилжилт ихэсхэд 
өвөрмөц аллелийн давтамж буурдаг. Завхан буурал, 
Баяндэлгэрийн улаан омгуудад наад зах нь тус бүр нэг 
харьцангуй өндөр давтамж бүхий өвөрмөц аллель 
(дээрх дарааллаар, INRABERN172 маркерийн 248  
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аллель;   OurCP73 маркерийн  242 аллель) илэрсэн нь 
дурьдсан популяц хооронд генийн урсгал бага 
болохыг илтгэж байна.  
Үүлдэр, омгийн ямааны популяцийн хүрээнд арван 
дөрвөн локус дахь бодит ба онолоор тооцсон ангид 
эвсэл үрт байдлын хэмжээ, онцлог болон полиморф 
шинж өндөр байгаа нь генетик судалгаанд ашигласан 
маркеруудын  илрүүлэх чадвар өндөр болохын 
гэрчилж байна.  
Хятад (Li et al., 2002), монголын нутгийн болон ангор 
(Турк)  ямааны (Luikart et al., 1999) популяцид 
явуулсан бусад судлаачдынхаар ангид эвэл үрт  
байдал, полиморф шинж ойролцоо  байжээ.   
Швейцарийн ямааны үүлдрүүд, мөн хоѐр ферал 
зүйлийн ямааны (Creole and Bezoar) генетик хувьсал 
бага болох нь ажиглагджээ (Saitbekova et al., 1999).  
Судлаж байгаа үүлдэр, омгийн ямааны популяц 
хоорондох  FST  статистикийн дундаж үзүүлэлт маш 
бага (0.009-0.012 ) байна. Гурван популяцийг  нэг 
бүлэг болгон авч үзэхэд мөн л FST  статистик  
үзүүлэлт маш бага (0.011) байгаа нь тэдгээрийн 
хоорондох генетик төст байдал өндөр болохыг 
харуулж байна. Өөрөөр хэлбэл, гурван популяцийн 

хоорондох ялгаа нийт генетик хувьслын 1.1 % болж 
байна. 
Энэ нь урьд явуулсан судалгаатай харьцуулбал тийм ч 
гайхах зүйл биш. Тухайлбал, Luikart ба бусад (2001) 
митохондрийн ДНХ-ийн шинжлгээгээр өөр өөр 
тивийн  (Европ, Африк, Ази, Ойрх болон Дундад 
дорнод) ямааны үүлдрүүдийн хоорондох ялгааны 
10.7%  нь удамзүйнх байжээ 
1954 ба 1970 онд Монголд  Оросын Дон хавийн болон 
Уулын Алтайн кашгор хэвшлийн ноолууртай ямаа 
авчирч тус орны өмнөт ба  баруун хэсгийн нутгийн 
ямааг эрчимтэй эрлийзжүүлсэн билээ.  Иймд нутгийн 
болон дээрх кашгор үүлдрийн хооронд ямар нэг 
хэмжээгээр генийн урсгал явагдсан гэх үндэстэй. 
Судалгаанд авсан ямааны үүлдэр, омгийн доторх 
полиморф шинж өндөр (ойролцоогоор  99%) харин 
популяц хооронд  тийм биш ажээ. Энэ нь   тэдгээрийн 
хооронд генийн урсгал их байсныг харуулж байна. 
Нөгөөтэйгүүр, судалж байгаа ямааны популяцууд 
генетикийн хувьд бие даасан бус  нэг популяц 
болохыг давхар нотлож буй хэрэг.  Монголын ямааны 
удамзүйн холбоог биохимийн генетикийн 33 маркерт 
үндэслэн судалсан Д.Нямсамба    дээрхийн ижил 
(удамзүйн ялгаа бага ) дүгнэлтэд хүрчээ.   
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аллель;   OurCP73 маркерийн  242 аллель) илэрсэн нь 
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зүйлийн ямааны (Creole and Bezoar) генетик хувьсал 
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хоорондох  FST  статистикийн дундаж үзүүлэлт маш 
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болохыг давхар нотлож буй хэрэг.  Монголын ямааны 
удамзүйн холбоог биохимийн генетикийн 33 маркерт 
үндэслэн судалсан Д.Нямсамба    дээрхийн ижил 
(удамзүйн ялгаа бага ) дүгнэлтэд хүрчээ.   
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Microsatellites (MS) are useful for quantifying genetic variation within and between populations and for describing the 
evolutionary relationships of closely related populations. The main objectives of this work were to estimate genetic 
parameters, measure genetic distances and reconstruct phylogenetic relationships between three Mongolian fleece 
bearing   goat (Bayandelger /BD/, Zavkhan Buural /ZB/, and Gobi Gurvan Saikhan /GGS/) populations based on 
variation at fourteen MS loci. The level and pattern of observed and expected heterozygosity and polymorphic 
information content of the fourteen loci studied across the populations were quite similar and high. Except for 
SRCRSP07, all studied microsatellites were in Hardy-Weinberg Equilibrium (p<0.001). The lowest distances were 
between the Mongolian fleece bearing goat populations (0.026-0.031). According to a three-factorial correspondence 
analysis (CA), they  could hardly be distinguished from each other.  
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